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A cobertura vegetal, a calagem e a riqueza de espécies vegetais agrícolas são práticas 
importantes para a condução do sistema de plantio direto, pois agem sobre a dinâmica do 
carbono e temperatura e umidade do solo. Esses fatores regulam e selecionam as populações 
de bactérias e arqueias. O objetivo geral dessa dissertação foi analisar a estrutura e 
diversidade da comunidade de bactérias e arqueias do solo em plantio direto sob diferentes 
manejos de culturas. O primeiro estudo apresenta a ação da riqueza de espécies vegetais 
agrícolas ao longo do tempo e da planta em desenvolvimento na estrutura e na diversidade da 
comunidade de bactérias e arqueias do solo sob plantio direto para analisar o efeito da rotação 
de culturas sobre a atividade biológica e a funcionalidade do solo nessas áreas agrícolas.  As 
análises foram feitas em amostra de solo sob plantio direto há 27 anos, no município de Ponta 
Grossa-PR, dos tratamentos de sucessão de trigo-soja e rotação de ervilhaca-milho-trigo-soja, 
durante o período de desenvolvimento do trigo em pré-colheita e da soja em florescimento. Os 
atributos avaliados foram: estrutura, riqueza e a diversidade da comunidade de bactérias e 
arqueias; carbono e nitrogênio da biomassa microbiana; carbono orgânico; respiração 
microbiana; quociente metabólico e microbiano; e diversidade metabólica. A estrutura da 
comunidade de bactérias e arqueias do solo foi determinada a partir da amplificação e 
sequenciamento da região V4 do gene 16SrRNA do DNA total do solo. A riqueza de espécies 
vegetais agrícolas ao longo do tempo não alterou a comunidade de bactérias e arqueias do 
solo sob plantio direto. A planta foi o fator que modulou a comunidade de bactérias e arqueias 
do solo, pois as amostragens feitas no período de desenvolvimento do trigo em pré-colheita 
revelaram maior diversidade de gêneros de bactérias e arqueias, bem como, maior potencial 
da ciclagem de nutrientes, determinada por meio dos teores de respiração microbiana e da 
mineralização do nitrogênio. O segundo estudo teve como objetivo relacionar a adição de 
carbono via resíduo da planta de cobertura e a calagem com a estrutura e a diversidade da 
comunidade de bactérias do solo, que garantem funções distintas ao sistema. As amostras de 
solo foram coletadas na área experimental da fazenda da Universidade Federal do Tocantins, 
no município de Gurupi – TO, no período de florescimento da soja. O delineamento 
experimental considerou as plantas de cobertura (Panicum maximum cv. Mombaça (alta 
adição de C) e Pennisetum americanum cv. ADR 300 (baixa adição de C) como as parcelas 
principais e a adição ou não de calcário como subparcelas. Os atributos avaliados foram: 
estrutura, riqueza e a diversidade da comunidade de bactérias; carbono e nitrogênio da 
biomassa microbiana; carbono orgânico total; respiração microbiana; quociente metabólico e 
microbiano; diversidade metabólica do solo; propriedades químicas do solo; e atributos de 
raízes. A estrutura da comunidade de bactérias foi identificada após amplificação e 
sequenciamento da região V4 do gene 16SrRNA do DNA total. O gênero Bacillus foi 
considerado indicativo do solo sob cobertura de P. americanum cv. ADR 300 (milheto) e o 
Bradyrhizobium e Rhodoplanes sob P maximum cv. Mombaça. Em relação à calagem, 
independentemente da planta de cobertura, o solo que recebeu calcário teve maior abundância 
dos seguintes gêneros: Catellatospora, Nitrospira, Balneimonas, Pedomicrobium, 
Nocardioides, Pirullula. E o solo sem aplicação de calcário os gêneros mais abundantes foram 
o Burkholderia, Saccharopolyspora e Canditatus Xiphinematobacter. Os diferentes ambientes 
e sistemas de culturas em plantio direto atuaram de forma distinta na estrutura e na 
diversidade da comunidade de bactérias. O manejo alterou a estrutura da comunidade de 
bactérias e arqueia, a diversidade (Capítulo 1) e a riqueza de gêneros de bactérias e arqueias 
(Capítulo 2).  E por fim, as alterações na comunidade microbiana refletem na funcionalidade 
 
 
do sistema, tais como, aumento da produtividade e da ciclagem de nutrientes, essas últimas 
analisadas por meio da respiração microbiana e nitrogênio mineralizável. 
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Plant cover, liming and richness of agricultural plant species are important practices for 
managing no-tillage systems, as they act on carbon dynamics and on soil temperature and 
humidity. These factors regulate and select populations of bacteria and archaea. The general 
aimed of this thesis was to analyze the structure and diversity of bacteria and archaea 
community of no-tillage soils under different crop managements. The first study presents the 
response of the richness of agricultural plant species over time and of the developing plant on 
the structure and diversity of bacteria and archaea community of no-tillage soil to analyze the 
effect of crop rotation on biological activity and soil functionality in these agricultural areas. 
The analyzes were carried out in soil samples, collected in a 27-year experiment under no-
tillage in the city of Ponta Grossa-PR, Brazil for treatments of wheat-soybean and vetch-corn-
wheat-soybean before wheat harvesting and at soybean flowering. The structure of soil 
bacteria and archaea community was determined from the amplification and sequencing of the 
V4 region of the 16SrDNA gene of total soil DNA. The richness of agricultural plant species 
over time did not alter the community of bacteria and soil archea under no-tillage. The plant 
was the factor that modulated the community of soil bacteria and archaea, as samples taken 
before wheat harvesting revealed a greater diversity of bacteria and archaea genera, as well as 
a greater potential for nutrient cycling, determined by means of microbial respiration levels 
and nitrogen mineralization. The second study aimed to relate carbon addition via plant cover 
residue and liming, practices necessary for the cultivation of the soil in Brazilian Cerrado, 
with the structure and diversity of soil bacteria and archaea community, which guarantee 
different functions to the system. Soil samples were collected in a experimental area located at 
the farm of the Federal University of Tocantins, in Gurupi - TO, Brazil, during the period of 
soybean flowering. The experimental design consisted of cover plants (Panicum maximum cv. 
Mombaça (high C addition) and Pennisetum americanum cv. ADR 300 (low C addition) as 
the main plots and the addition or not of lime as the subplots. The structure of bacteria and 
archaea community was identified after amplification and sequencing the V4 region of the 
16SrDNA gene of the total DNA. The genus Bacillus was considered indicative of the soil 
under P. americanum cv. ADR 300 (millet) and Bradyrhizobium and Rhodoplanes under P 
maximum cv. Mombaça. In relation to liming, independently of the cover plant, the soil that 
received lime had greater abundance of Catellatospora, Nitrospira, Balneimonas, 
Pedomicrobium, Nocardioides, Pirullula. And the soil without limes application the most 
abundant genera were Burkholderia, Saccharopolyspora and Canditatus Xiphinematobacter. 
Different crop managements work differently in the structure and diversity of the bacteria and 
archaea community. The management can alter structure of the bacterial and archaea, 
diversity (Chapter 1) and the richness of bacterial and archaeal genera (Chapter 2). Finally, 
changes in the microbial community reflect on the functionality of the system, such as 
increased productivity and nutrient cycling, the latter analyzed through microbial respiration 
and mineralizable nitrogen. 
Key words: 16SrDNA. Glycine max. Triticum aestivum. Panicum maximum cv. Mombaça. 
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O sistema de plantio direto (SPD) é recomendado para a produção agrícola 
sustentável de grãos no Brasil (Loss et al., 2014; Bayer et al., 2016; Ferreira et al., 2016). Na 
safra de 2013/2014, 86 % do plantio de grãos foi realizado nesse sistema (MAPA/CONAB, 
2014). Porém, a maioria das lavouras não tem aplicado as quatro técnicas fundamentais do 
sistema plantrio direto em conjunto, que são o revolvimento mínimo, a permanência de 
cobertura vegetal morta, a rotação de culturas (Hobbs et al., 2008) e a construção de terraços. 
A inobservância das técnicas fundamentais do sistema de plantio direto resulta em altos 
índices de degradação dos solos no Brasil. Já a aplicação das mesmas traz resultados 
satisfatórios, como aumento da produtividade de grãos (McDaniel e Grandy, 2016), maior 
supressão a patógenos de solo (Campos et al., 2016), melhorias na estrutura física do solo (Six 
et al., 2004; Sá et al., 2013), aumento do estoque de carbono orgânico (Ferreira et al., 2016) e 
de carbono (C) e nitrogênio (N) da biomassa microbiana (McDaniel e Grandy, 2016). 
A produção de resíduos vegetais em quantidades suficientes para a sua permanência 
sobre o solo ao longo do tempo garante a proteção do solo contra o impacto da gota da chuva, 
reduz a temperatura do solo na camada de 0 a 0,30 m (Kader et al., 2017), e as oscilações de 
temperatura (Da Silva et al., 2006), e, ainda, diminui a evaporação e o escoamento superficial 
(Merten et al., 2015). De maneira bem clara, a cobertura vegetal contribui para a conservação 
do solo já que diminui o risco à erosão, melhora a eficiência do uso da água, diminui a taxa de 
decomposição do resíduo vegetal, e por sua vez, promove a seleção de microrganismos que 
tem crescimento ótimo nessas condições ambientais.  
A rotação de culturas é a técnica de manejo de culturas que proporciona a riqueza de 
espécies vegetais agrícolas em um local definido ao longo do tempo. Com a rotação de 
culturas, os compostos orgânicos que entram no sistema são diversificados, pois as plantas 
diferem em composição orgânica (Turner et al., 2013), depositam exsudatos radiculares no 
interior do solo ou resíduos vegetais diferenciados na superfície, agindo sobre dois nichos 
edáficos, a rizosfera e a detritosfera, respectivamente (Beare et al., 1995). O composto 
orgânico que entra no solo tende a selecionar as populações de microrganismos que são 
adaptadas a decompor esse composto. Além disso, as plantas podem liberar compostos 
específicos para selecionar microrganismos que são benéficos ao seu desenvolvimento 





de uma comunidade de plantas pode modular a estrutura e a diversidade da microbiota 
edáfica, e por sua vez, pode trazer alterações na funcionalidade do solo (Trivedi et al., 2015). 
Os compostos orgânicos, além de serem substratos para a atividade microbiana, 
atuam juntamente com a matéria orgânica particulada, constituída por resíduos vegetais e 
animais adicionados ao solo em início de decomposição (Oades, 1984), na união das 
partículas minerais por meio das interações organominerais (Tisdall e Oades, 1982) e formam 
microagregados estáveis, os quais são definidos por agregados de tamanho até 0,250 mm 
(Tisdall e Oades, 1982; Beare et al., 1995; Six et al., 1998; Kennedy, 1999). Estruturas mais 
complexas e diversificadas, caracterizadas por macroagregados, são formadas pelo 
enovelamento de partículas simples e microagregados, resultantes da ação mecânica durante o 
crescimento das raízes e das hifas de fungos rizosféricos (Tisdall e Oades, 1982; Lupwayi et 
al., 2001; Vezzani e Mielniczuk, 2011). Logo, as raízes são fundamentais para a formação de 
macroagregados estáveis. Existem relatos de que a estrutura microbiana difere entre os macro 
e microagregados do solo, pois características abióticas dessas estruturas são diferentes 
(Blaud et al., 2012; Davinic et al., 2012; Bach et al., 2018), por isso a estrutura do solo pode 
favorecer a diversidade microbiana.  
O manejo do solo altera as condições ambientais do ecossistema. Essa alteração pode 
modificar a comunidade microbiana, que é sensível a elevadas concentrações de CO2, 
fertilização mineral, mudanças de temperatura, alteração de carbono (Allison e Martiny, 
2008). Diante das mudanças ambientais, a comunidade microbiana pode ser resistente, o que 
implica que, mesmo com o estresse, ela permanece inalterada; e/ou resiliente, após o estresse 
a comunidade volta a composição (ou função) original; e/ou redundante, vários táxons da 
comunidade exercem a mesma função ecossistêmica, com isso, as alterações na comunidade 
microbiana não alteram a funcionalidade do sistema solo (Allison e Martiny, 2008). Diante do 
constante manejo dos solos agrícolas e da instabilidade do sistema, a diversidade microbiana é 
importante para que o solo tenha resiliência funcional (Zilli et al., 2003), principalmente 
quando ocorrem estresses ambientais, garantindo a manutenção das funções do sistema solo 
(Mendes et al., 2015) tais como, ciclagem de nutrientes e agregação do solo (Zilli et al., 
2003). 
A observância das técnicas fundamentais do sistema de plantio direto produz 
condições ambientais favoráveis ao crescimento microbiano. A rotação de culturas diversifica 





diversidade da comunidade de bactérias e arqueias, por meio da diversificação dos compostos 
orgânicos oriundos das plantas e da variabilidade estrutura. Portanto, o objetivo dessa 
dissertação foi analisar a estrutura e a diversidade da comunidade de bactérias e arqueias do 
solo em plantio direto sob diferentes sistemas de cultura. O primeiro estudo teve o objetivo de 
analisar a ação da riqueza de espécies vegetais agrícolas ao longo do tempo e da planta em 
desenvolvimento na estrutura e na diversidade da comunidade de bactérias e arqueias do solo 
sob sistema plantio direto, e analisar o efeito da rotação de culturas sobre a atividade 
biológica e a funcionalidade do solo nessas áreas agrícolas.  E o segundo estudo mostra como 
a adição de carbono via resíduo da planta de cobertura e a calagem podem afetar a estrutura e 
a diversidade da comunidade de bactérias do solo.  
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CAPÍTULO 1. AÇÃO DA RIQUEZA DE ESPÉCIES VEGETAIS AGRÍCOLAS AO 
LONGO DO TEMPO EM PLANTIO DIRETO NA COMUNIDADE DE BACTÉRIAS 
E ARQUEIAS DO SOLO 
RESUMO 
As populações microbianas edáficas são selecionadas pela composição orgânica do sistema 
solo, que é resultado da adição de carbono via planta, pelos resíduos vegetais, tecido radicular 
ou liberação de compostos orgânicos radiculares. A composição orgânica varia conforme a 
espécie da planta e a fase de desenvolvimento da mesma. O objetivo desse estudo foi 
identificar a ação da riqueza de espécies vegetais agrícolas ao longo do tempo e da planta em 
desenvolvimento na estrutura e diversidade da comunidade de bactérias e arqueias do solo sob 
plantio direto, e analisar o efeito da rotação de culturas sobre a atividade biológica e a 
funcionalidade do solo nessas áreas agrícolas. O estudo foi realizado no Centro de 
Experimentação para Assistência e Divulgação Técnica Agropecuária da Fundação ABC, 
município de Ponta Grossa-PR. Os tratamentos foram: Trigo-Soja (sucessão) e Ervilhaca-
Milho-Trigo-Soja (rotação), com amostragens do solo feitas em dois períodos, no cultivo de 
trigo em pré-colheita e da soja em florescimento, na profundidade de 5 a 15 cm, na entre linha 
da planta. Os atributos avaliados foram: estrutura, riqueza e diversidade da comunidade de 
bactérias e arqueias; carbono e nitrogênio da biomassa microbiana; carbono orgânico total do 
solo; respiração microbiana; quociente metabólico e microbiano; e diversidade metabólica do 
solo. A estrutura, a riqueza taxonômica e a diversidade da comunidade de bactérias e arqueias 
do solo foram obtidas a partir da amplificação e sequenciamento da região V4 do gene 
16SrRNA do DNA total do solo. O efeito da riqueza de espécies vegetais agrícolas (sistemas) 
e da planta na estrutura da comunidade de bactérias e arqueias foi verificado com a análise 
PERMANOVA. O teste IndVal foi utilizado para identificar os gêneros ou um conjunto de 
gêneros indicativos de cada tratamento. A riqueza de espécies vegetais agrícolas ao longo do 
tempo (p = 0,234) não alterou a comunidade de bactérias e arqueias do solo sob sistema de 
plantio direto. Entretanto, a planta (p = 0,001) modulou a comunidade de bactérias e arqueias 
do solo. Os gêneros Candidatus Nitrososphaera, Catellatospora, Devosia, Dokdonella, 
Geodermatophilus, Hyphomicrobium, Kaistobacter, Methylibium, Mycobacterium, 
Nitrospira, Nocardioides, Pseudonocardia, Rhizobium e Streptomyces foram indicativos do 
trigo em pré-colheita. Os gêneros Candidatus Xiphinematobacter, Candidatus Koribacter, 





e na diversidade das comunidades de bactérias e arqueias provavelmente foram em função da 
diversificação da composição orgânica do solo. A cultura individualmente foi responsável por 
modular a comunidade de bactérias e arqueias em solos de plantio direto de longo prazo e não 
a riqueza de culturas ao longo do tempo. Neste sentido, reafirma-se a importância do cultivo 
diversificado em longo prazo (rotação), pois cada cultura em desenvolvimento pode afetar a 
ecologia do solo, que resulta na funcionalidade do sistema como um todo, sendo exemplos a 
ciclagem de carbono e nitrogênio. 
 
 Palavra-chave: Agricultura subtropical. Índices de diversidade. Diversidade metabólica. 





CHAPTER 1. RESPONSE OF SOIL BACTERIA AND ARCHAEA COMMUNITIES 
TO LONG-TERM CROP RICHNESS IN A NO-TILLAGE EXPERIMENT 
ABSTRACT 
The soil microbial populations are selected by the organic composition the soil system, which 
is the result of the addition of carbon via plant, plant residues, root tissue or release of organic 
root compounds. This carbon is introduced to the system mainly via plant, plant residues, root 
tissue or via the release of organic root compounds. The composition organic varies according 
to the plant specie and growth stage. This study aimed is identify the response of the structure 
and diversity of bacteria and archaea community to long-term crop richness in relation to the 
growing crop in no-tillage experiment to analyze the effect of crop rotation on biological 
activity and soil functionality in these agricultural areas. Long-term experimental plots were 
located in Ponta Grossa, Brazil considering crop systems of wheat-soybean and vetch-corn-
wheat-soybean. Soil samples were collected from 0.05 to 0.15 m depth in two moments: 
before wheat harvesting and at soybean flowering. The evaluated attributes were: structure, 
richness and diversity of the community of bacteria and archaea; carbon and nitrogen from 
microbial biomass; total soil organic carbon; microbial respiration; metabolic and microbial 
quotient; and soil metabolic diversity. The structure and diversity of soil bacteria and archaea 
community were analyzed by extracting the DNA and sequencing the V4 region of the 
16SrRNA gene. Permutational multivariate analysis of variance was performed to determine 
changes in the structure of bacteria and archaea community due to crop richness (crop 
systems) and to growing crop. Distinct genus or group of genera from each season were 
assessed by the IndVal test. Although the crop richness (p= 0.234) over time did not modify 
the bacteria and archaea community in no-tillage soil, the growing crop (p=0.001) modulated 
the soil microbiome. Indicative genera before winter harvesting were: Candidatus 
Nitrososphaera, Catellatospora, Devosia, Dokdonella, Geodermatophilus, Hyphomicrobium, 
Kaistobacter, Methylibium, Mycobacterium, Nitrospira, Nocardioides, Pseudonocardia, 
Rhizobium and Streptomyces; during soybean flowering: Candidatus Xiphinematobacter, 
Candidatus Koribacter, Rhodoplanes and DA101. The changes in the structure and diversity 
of the bacterial and archaea communities probably were due to the diversification of the 
organic composition of the soil. The individual culture was responsible for modulating the 
community of bacteria and archaea in long-term no-tillage soils and not the richness of crops 
over time. In this sense, the importance of diversified long-term cultivation (rotation) is 
reaffirmed, since each growing crop can affect soil ecology, which results in the functionality 
of the system as a whole, examples being carbon and nitrogen cycling. 








O solo é um sistema termodinamicamente aberto, em que há entrada de resíduos das 
plantas e compostos orgânicos exsudatos pelas raízes e saída de compostos orgânicos, que são 
os subprodutos da atividade biológica (Addiscott, 2010; Vezzani e Mielniczuk, 2009). A 
entrada de carbono lábil e nutrientes no sistema solo estimula a atividade metabólica da 
microbiota do solo (Gupta e Germida, 2015; Kuzyakov e Blagodatskaya, 2015) e, em um 
mesmo tipo de solo, tende selecionar diferentes microrganismos (Gupta e Germida, 2015). Os 
principais fatores que influenciam a atividade microbiana são a morte das raízes e a 
composição dos exsudatos das raízes e dos microrganismos durante o processo de 
decomposição dos resíduos vegetais (Kuzyakov e Blagodatskaya, 2015). Por isso, a planta em 
desenvolvimento é provavelmente o fator com maior poder coercivo sobre os atributos 
biológicos do solo.  
Alguns estudos da comunidade microbiana do solo mostram que a rizosfera tem uma 
comunidade de bactérias diferente daquela do solo livre (Mendes et al., 2014; Hartman et al., 
2018) provavelmente em função do crescimento das raízes e da composição dos exsudatos 
radiculares (Remenant et al., 2009; Sasse et al., 2018; Gupta e Germida, 2015). Na verdade, 
estudos recentes têm mostrado que a comunidade microbiana da rizosfera sofre alterações 
com o tipo de solo (Iannucci et al., 2017), de acordo com o clima (Cao et al., 2016), com a 
espécie presente (Chen et al., 2016; Benitez et al., 2017), com a fase de desenvolvimento da 
planta (Chaparro et al., 2014; Sugiyama et al., 2014; Salvo et al., 2018) e em função da 
interação entre raiz e microrganismo (Kuzmicheva et al., 2017).  
Um sistema rico em espécies vegetais gera uma diversidade de compostos orgânicos 
exsudatos ao longo do tempo, com potencial de modificar a atividade metabólica da 
microbiota edáfica (Beare et al., 1995; Grayston et al., 2001; Vezzani e Mielniczuk, 2009). Os 
compostos orgânicos podem ser protegidos dentro dos microagregados do solo (Schmidt et 
al., 2011) e, posteriormente, consumidos pela microbiota, imprimindo, assim, o efeito do 
histórico das plantas sobre a composição orgânica do solo.  Além disso, sistemas agrícolas 
com maior riqueza de espécies vegetais ao longo do tempo (rotação de cultura) em plantio 
direto aumentam a produção de matéria vegetal, o estoque de carbono orgânico do solo, 
melhoram a estrutura edáfica e trazem benefícios para a produtividade ( Zak et al., 2003; 
Vezzani e Mielniczuk, 2011; Sá et al., 2013; Ferreira et al., 2016; Kiani et al., 2017); além de 





culturas e o plantio direto convergem como práticas indissociáveis de sustentabilidade da 
agricultura moderna.  
Apesar da constatação do aumento da biomassa microbiana do solo em sistemas de 
rotação de culturas em clima temperado (McDaniel e Tiemann, 2014; McDaniel et al., 2014; 
Kiani et al., 2017), e do forte apelo teórico de que sistemas com maior riqueza de plantas ao 
longo tempo (i.e. rotação de culturas versus sucessão) seriam associados com uma maior 
biomassa, atividade e diversidade de microrganismos do solo, e por isso, trariam maior 
crescimento vegetal, um levantamento bibliográfico sobre o aspecto quantitativo da biomassa 
microbiana em diferentes sistemas de rotação de culturas no Brasil não discriminou diferenças 
expressivas entre os sistemas de rotação e sucessão de culturas (Balota et al., 2004; Franchini 
et al., 2007; Hungria et al., 2009; Silva et al., 2010). Além disso, os poucos trabalhos sobre a 
estrutura e a diversidade da comunidade de microrganismos no solo em sistema de rotação de 
culturas mostraram diferenças muito mais expressivas, devido ao preparo do solo e à 
aplicação de insumos (principalmente pesticidas e fertilizantes sintéticos) do que ao sistema 
de maior riqueza de espécies vegetais (Li et al., 2012; Souza et al., 2013). Entretanto, os 
resultados mencionados não elucidaram totalmente a questão. Um dos aspectos que pode ser 
responsável pela semelhança da estrutura e diversidade da comunidade de bactérias em 
diferentes sistemas de culturas é a planta em desenvolvimento no momento da amostragem, 
pois ela é quem rege a entrada de compostos orgânicos (Vezzani et al., 2018). Isso significa 
que é preciso um delineamento específico para distinguir os efeitos da riqueza de espécies 
vegetais daqueles promovidos pela cultura e seu referido estágio fenológico presente no 
momento da coleta. Portanto, o objetivo desse trabalho foi identificar a ação da riqueza de 
espécies vegetais agrícolas ao longo do tempo e da planta em desenvolvimento na estrutura e 
na diversidade da comunidade de bactérias e arqueias do solo sob sistema plantio direto, e 
analisar o efeito da rotação de culturas sobre a atividade biológica e a funcionalidade do solo 
nessas áreas agrícolas. 
1.2. MATERIAL E MÉTODOS 
1.2.1 Área, delineamento experimental e amostragem  
O estudo foi realizado no Centro de Experimentação para Assistência e Divulgação 
Técnica Agropecuária da Fundação ABC, município de Ponta Grossa, Paraná, nas 





classificado como subtropical úmido, mesotérmico, do tipo Cfb (Alvares et al., 2013). A 
classificação do solo, segundo Classificação Brasileira de Solos é Latossolo Vermelho 
Distrófico típico, A moderado, com declividade plana a suave ondulada (Winck et al., 2014). 
A textura é argilosa (449 g de areia kg-1 de solo, 101 g de silte kg-1 de solo e 450 g de argila 
kg-1 de solo) e os minerais predominantes na fração argila são, em ordem de predominância, a 
caulinita e a hematita (Winck et al., 2014). As principais propriedades químicas do solo no 
período de cultivo do trigo em pré-colheita eram: pH em CaCl2 = 4,5; Al = 0,17 cmolc dm-3; 
H+Al = 7,3 cmolc dm-3; Ca = 2,2 cmolc dm-3; Mg = 1,6 cmolc dm-3; P = 26,8 mg dm-3; K = 
100,1 mg dm-3; Cu = 0,51 mg   dm-3; Zn = 4,00 mg dm-3; Mn = 10,20 mg dm-3.  
O experimento foi implantado no inverno de 1989 (27 anos de duração no período de 
coleta) em sistema de plantio direto, sob delineamento blocos ao acaso, com quatro repetições 
e parcelas de 147 m2 (21 × 7 m). O estudo foi realizado com dois tratamentos: o primeiro com 
baixa riqueza de espécies = sucessão (cultivo de trigo-soja) e o segundo, com uma riqueza 
maior de espécies = rotação (ervilhaca-milho-trigo-soja).  
As coletas de solo foram realizadas durante o cultivo de trigo e soja. O trigo (Triticum 
aestivum cv. Supera) foi semeado no dia 10/06/2016, com espaçamento entre plantas de 0,17 
x 0,17 metros. No plantio foi realizada a adubação com 250 kg ha-1 da formulação 14-34-00 
(N-P-K) aplicados no sulco e 100 kg ha-1 de KCl aplicado a lanço. No dia 8/7/2016, foram 
aplicados 250 kg ha-1 de ureia a lanço.A coleta foi realizadano dia 28/10/2016, e o trigo estava 
em fase de pré-colheita.  
O plantio da soja (Glycine max cv. M 5917IPRO) foi realizado no dia 15/11/2016, 
com espaçamento entre plantas de 40 x 40 centímetros. Durante a semeadura foi aplicado 400 
kg ha-1 da formulação 00-20-20 (N-P-K) no sulco e, no dia 18/11/2016 foi aplicado 50 kg ha-1 
KCl aplicados a lanço em cobertura. A coleta de solo foi realizada no dia 18/01/2017, e a soja 
estava em pleno florescimento.  
As amostras de solo foram compostas por 20 subamostras em cada parcela, na 
profundidade de 5-15 cm no meio da entre linha de plantio com auxílio do trado calador. 
Após a coleta foram homogeneizadas, acondicionadas em sacos plásticos, transportadas em 
caixa térmica e armazenadas. Uma fração de cada amostra composta foi peneirada em malha 
de 1 mm, congelada a -80 °C e, posteriormente, realizada a extração de DNA. E a outra fração 
foi peneirada em malha de 2 mm e armazenadas em ambiente refrigerado a 4 ºC até o 





1.2.2. Análises experimentais 
1.2.2.1. Análise química do solo 
O carbono orgânico total (COT) e o nitrogênio total (NT) foram determinados por 
combustão seca em analisador elementar CHNOS (Elementar, Vario El III). 
1.2.3.2. Atributos de biomassa e atividade microbiana 
Os extratos contendo carbono e nitrogênio da biomassa microbiana (C-BM e N-BM) 
foram obtidos, respectivamente, pelo método de fumigação-extração de Vance et al. (1987) e 
Brookes et al. (1985), com as modificações propostas por Franchini et al. (2007). O C-BM e 
N-BM foram extraídos de 20 g de solo. A extração foi realizada com 50 mL da solução de 
K2SO4 0,5 Mol L-1. As amostras (solo+ K2SO4) foram agitado por 60 mim em 175 rpm, 
posteriormente foram transferidas para tubos plásticos (tubo falcon), e centrifugadas por 10 
minutos em torno de 2500 rpm. Em seguida o extrato foi filtrado em papel qualitativo. O C 
presente no extrato foi oxidado com Mn3+. A solução oxidante foi preparada adicionando-se 
100 mL de água destilada em um balão volumétrico de 250 mL e, posteriormente, foi 
colocado em ordem: 75 mL de Na4P2O7 0,1 Mol L-1 , 11,5 mL de H2SO4 0,5 Mol L-1, 5,0 mL 
de KMnO4 0,1 Mol L-1 e 20 mL de MnSO4 0,1 Mol L-1 e completado o volume com água 
destilzada. O balão volumétrico foi agitado constantemente. A solução oxidante apresentou 
coloração rosa-violeta e pH de 4,3. 
Uma alíquota de 0,5 mL do extrato foi pipetado em um tubo de vidro e adicionou-se 
0,5 mL de solução extratora, 1 mL de solução oxidante e 1 mL de H2SO4 concentrado. O tubo 
foi agitado manualmente e aguardou-se 16 horas para determinar o teor de C-BM. Foi 
realizado a curva com diferentes concentrações de carbono. A fonte de carbono utilizada foi o 
ácido oxálico. Os pontos da curva foram: 0, 20, 40, 60, 80 e 120 mg L-1. Após 16 horas foi 
realizada a leitura da curva em comprimento de onda de 495 nm no espectrofotômetro  
(Shimadzu, UVmini-1240, Inc, Kyoto, Japan) e, posteriormente, foram determinados os 
teores de C-BM das amostras (Bartlett e Ross, 1988). A determinação de C foi realizada em 
triplicata. 
A determinação de N-BM foi realizada utilizando 20 mL do extrato original. O extrato 
foi pipetado em tubo de digestão com 1,5 mL de H2SO4 concentrado e 3 g de catalisador 
(K2SO4 + CuSO4, 10:1) para acelerar a digestão. Posteriormete, os tubos foram colocados no 





finalizada quando o bloco atingiu 350 °C, temperatura necessária para transformar os 
compostos nitrogenados em NH4+. Nesse momento a cor do extrato mudou de preta para azul, 
e o bloco permaneceu ligado por 30 min após atingir 350 °C para fixar a cor. Após desligar o 
bloco digestor foi necessário aguardar alguns minutos para reduzir a temperatura do extrato e, 
posteriormente, foram realizadas diluições. Na primeira diluição, foram adicionados 30 mL de 
água destilada no tubo de digestão; na segunda diluição, uma alíquota de 1 mL foi transferida 
para tubos de ensaio e adicionados 9 mL de água destilada. Após homogeneizar, uma alíquota 
de 2 mL foi transferida para tubo de ensaio e foram adcionados 7 mL solução A (Solução A: 
5,0 g de NaOH e 30 mL da solução de Na2 - EDTA pH 10,0 e em volume de 2000 mL  com 
água destilada), 1 mL de solução B (Solução B:10 g de fenol cristal – PA ,C6H5OH, 0,5g de 
NA2[Fe(CN)5NO].2H2O  em volume de 1000 mL com água destilada) e 1 mL solução C 
(Solução C: 5,0 g de NaOH, 9,4 g de , 31,8 g de ,  20,0 
mL de NaOCl 4-6% em volume  de 1000mL com água destilada) e agitado rapidamente. 
Formou-se  uma coloração azul (azul de indofeno) resultado da reação de NH4+ com NaOCl e 
C6H5OH em meio alcalino. Foi realizada a curva com diferentes concentrações de nitrogênio. 
A fonte de nitrogênio utilizada foi (NH4)2SO4 e os pontos da curva foram: 0, 2, 4, 6, 8 mg L-1. 
Após 2 horas foi realizada a leitura da curva em comprimento de onda de 630 nm no 
espectrofotômetro (Shimadzu, UVmini-1240, Inc, Kyoto, Japan) e, posteriormente, foram 
determinados os teores de N-BM das amostras  (Feije e Raiva, 1972).  
Os valores de C-BM e N-BM foram estimados a partir das diferenças entre as 
amostras fumigadas e não fumigadas, empregando os coeficientes de 0,41 no cálculo de C-
BM  (Anderson e Domsch, 1978) e de 0,54 no de N-BM (Brookes et al., 1985).  
A respiração microbiana (RM) foi determinada pelo método de Anderson (1982). 
Amostras de 50 g de solo úmido foram incubadas a 25±1 ºC no escuro por 8 dias na presença 
de um recipiente contendo NaOH 0,5 mol L-1 que captura as moléculas de CO2, 
posteriormente foi adcionado 3 mL de BaCl2 30 %, e duas gotas de fenolfetaleina e titulado 
com HCl 0,25 mol L-1. Os valores de RM foram expressos em μg C-CO2 g solo seco-1 h-1. O 
quociente metabólico foi obtido pela razão entre RM e C-BM (μg C g-1 de solo), e expresso 
em μg C-CO2 μg C-BM-1 h-1. O quociente microbiano foi expresso em % obtido pela equação 
abaixo:  





O N mineralizável (N min) do solo foi extraído com solução de KCl 2 mol L-1 de 10 
g de solo úmido. O N-NO3 foi analisado pelo método de ultravioleta com adição de Zn 
adaptado de Heinzmann et al. (1984) e Norman e Stucki (1981) e o e N–NH4 pelo método do 
Fenato (adaptado de APHA, 1995). O nitrogênio total foi considerado a soma das duas 
frações (N-NO3 e N–NH4) antes e depois da incubação do solo a 25±1 ºC no escuro por 8 
dias. Os valores de N min foram obtidos pela diferença de N total antes e depois da incubação 
e expressos em μg N g-1 de solo. 
Todos os resultados foram corrigidos conforme o conteúdo de umidade gravitacional, 
que foi determinado paralelamente a cada procedimento. 
1.2.2.3. Diversidade metabólica 
A atividade metabólica edáfica foi obtida por meio do crescimento de uma suspensão 
de microrganismos extraída do solo em meio de cultura líquido com fontes variáveis de C, na 
presença do indicador cloreto 2,3,5- trifenil tetrazólio, seguindo o princípio da metodologia 
proposta por Bochner et al. (2001). A suspensão dos microrganismos foi extraída de 10 g de 
solo úmido. A solução extratora foi 90 mL de NaCl 0,145 mol L-1 esterilizada, agitação (200 
rpm) por 30 min e decantação por 10 minutos. O meio de cultura líquido foi produzido 
conforme Parkinson et al. (1971) e continha por litro: 1,0 g de K2HPO4, 0,2 g de 
MgSO4.7H2O, 1,0 g de CaCl2.H2O, 0,1 g de NaCl, 0,5 g de KNO3, 0,5 g de asparagina e 
fontes variáveis de C. As fontes variáveis de C foram dois aminoácidos (L – alanina, L – 
arginina), quatro carboidratos (L – arabinose, D – fructose, D – galactose, D – glicose) e cinco 
ácidos orgânicos (ácido málico, ácido cítrico, ácido oxálico, ácido alfa-cetoglutárico e ácido 
tartárico), nas respectivas concentrações: 15 mmol L-1 de aminoácidos, 75 mmol L-1 de 
carboidrato, e 100 mmol L-1 de ácido orgânicos (Stevenson et al., 2004). As soluções dos 
meios de cultura tiveram pH ajustado entre 5,8-6,0 com NaOH 1 mol L-1 ou HCl mol L-1, e 
foram todas autoclavadas antes do uso.  
A incubação foi feita em microplacas contendo em cada poço 100 μL de meio de 
cultura líquido com a fonte variável de C, 100 μL de solução de 2,3,5- trifenil tetrazólio 0,1 % 
(concentração final) e 100 μL da suspensão de microrganismos extraída do solo. Foram 
considerados como controle positivo os poços com a suspensão do solo e sem a fonte de 
carbono no meio de cultura. E controle negativo os poços sem a suspensão do solo e meio de 
cultura com as fontes de carbono. As placas foram incubadas no escuro a 25 ºC por 72 h. A 





ELX 800 Instruments, Inc, Winooski, VE, USA) a 595 nm. Os valores de absorbância foram 
utilizados para calcular o desenvolvimento médio de cor (sigla em inglês, AWCD), que indica 
a capacidade da fonte de C em suportar a atividade microbiana do solo, com a seguinte 
equação proposta por Garland e Mills (1991):  
AWCD = Σ (Ci - r) /n 
onde, Ci é a absorbância de cada poço; r é a absorbância do poço de controle (meio de cultura, 
sem a fonte de C); e, n o número de fontes de C utilizadas. Os valores de “Ci - r” negativos 
foram ajustados para zero (Tian et al., 2016). 
Os valores de absorbância também foram utilizados para calcular a diversidade 
metabólica, por meio do índice de diversidade de Shannon, H ', com a equação proposta por 
Zak et al. (1994): 
H’ = - Σ [pi (ln pi)] 
 
onde, pi = (Ci - r) / Σ (Ci - r). 
1.2.2.4. Extração e sequenciamento do 16 S rDRNA 
Foi realizada uma amostra por parcela, totalizando quatro repetições por tratamento. O 
DNA do solo foi extraído com PowerLyzer PowerSoil DNA Isolation Kit (MoBio 
Laboratories, Inc, Carlsbad, CA), seguindo instruções do fabricante. A qualidade do DNA 
extraído foi avaliada por eletroforese em gel de agarose 0,8 % (p/v), e quantificado por 
espectrofotometria em Nanodrop 2000 (Thermo Fisher Scientific, Inc, Wilmington, USA). 
Vinte nanogramas de DNA foram utilizados como molde para amplificação da região V4 do 
gene 16SrRNA, com os primers 515F e 806R e a KlenTaq (Caporaso et al., 2012). Os 
produtos da PCR foram quantificados com Qubit dsDNA HS kit (Invitrogen), e sequenciados 
com o 500V2 Sequencing Kit (Illumina) em Illumina MiSeq (5200 Illumina Way, Inc, 
California, U.S.A.). As sequencias de DNA foram analisadas na plataforma QIIME 
(Quantitative Insights Into Microbial Ecology) versão 1.8.0 (Caporaso et al., 2010). As 
sequencias foram agrupadas em Unidades Operacionais Taxonômicas (sigla em inglês OTU) 
e em cinco níveis taxonômicos: filo, classe, ordem, família e gênero de bactérias e arqueias, 
considerando 97 % de similaridade com o banco de dados SILVA (Quast et al., 2013) e linha 
de corte de 12,5 mil sequências. Não foi realizado repetição de laboratório, foram quatro 





1.2.5. Análises estatísticas  
As variáveis quantitativas foram submetidas ao teste de Shapiro wilk para confirmação 
das premissas da análise de variância (ANOVA). Com base nesse teste, os dados de atividade 
metabólica foram transformados com (log + 1) para a normalização. A ANOVA foi aplicada 
seguindo os preceitos de delineamento de blocos ao acaso em esquema de parcelas 
subdivididas, em que as parcelas (sistemas: sucessão e rotação de culturas) testavam a riqueza 
de espécies vegetais agrícolas e as subparcelas testavam as espécies vegetais individualmente 
(períodos de cultivo: trigo em pré-colheita e soja em florescimento), e quatro repetições. 
Posteriormente foi realizada a análise de correlação de Pearson. 
A análise de variância da abundância relativa de sequências de bactérias e arqueias 
(PERMANOVA) foi realizada separadamente em cada um dos níveis taxonômicos estudados 
no mesmo delineamento proposto às variáveis quantitativas. Os índices de riqueza, 
diversidade “Shannon” e “Simpson” e equitabilidade “Pielou” dos gêneros de bactérias e 
arqueias foram calculados com uso do pacote vegan (Oksanen et al., 2017). 
Foi calculado o índice de valor indicativo (IndVal) proposto por Dufrêne e Legendre 
(1997) que nesse estudo tem a finalidade de identificar os gêneros ou um conjunto de gêneros 
característicos do solo amostrado (solo sob cultivo de trigo em pré-colheita e soja em 
florescimento ). O IndVal foi determinado com base na abundância relativa e na ocorrência do 
gênero dentro de um determinado conjunto de amostras, respectivamente a especificidade e a 
fidelidade do gênero as propriedades do solo amostrato. O valor do IndVal varia entre 0 
(quando o gênero está ausente em todas as repetições amostradas de um mesmo tratamento) e 
1 ( quando o gênero está presente e com alta abundância em todas as repetições amostrada de 
um mesmo tratamento). A significância estatística dos valores do IndVal é avaliada utilizando 
randomização com 9999 permutas (Legendre e Legendre, 2012). 
Todas as análises foram realizadas no ambiente R (RStudio Team, 2016). Os pacotes 
estatísticos utilizados para ANOVA, PERMANOVA e IndVal foram, respectivamente: 
ExpDes (Ferreira et al., 2013), vegan (Oksanen et al., 2017) e labdsv (Roberts, 2016).  
1.3. RESULTADOS 
A etapa de sequenciamento resultou no total de 1.022.184 sequências genéticas 
utilizáveis, das quais, 99 % foram agrupadas em 25 filos, 98 % em 79 classes, 84 % em 93 
ordens, 58 % em 108 famílias, 25 % em 56 gêneros de bactérias e arqueias do solo (dados não 





foram Proteobacteria (30 %), Actinobacteria (19 %), Acidobacteria (16 %), Chloroflexi 
(7%), Verrucomicrobia (5 %), Gemmatimonadetes (4 %), Planctomycetes (5 %), Firmicutes 
(3 %), AD3 (2 %), Nitrospirae (2 %), WS3 (1 %) e Bacteroidetes (1 %) e; de aqueias o 
Crenarchaeota (1 %)  (Tabela suplementar 1), e os gêneros de bactérias foram Rhodoplanes 
(8 %), DA101 (2 %), Streptomyces (1 %), Bradyrhizobium, (1 %), Candidatus 
Xiphinematobacter (1 %),  Paenibacillus (1 %) e; arqueias o Candidatus Nitrososphaera (1 
%) (Tabela suplementar 2). 
Os sistemas de cultura em rotação e sucessão, contrastando dois diferentes níveis de 
riqueza de plantas ao longo do tempo, não provocaram diferenças significativas (em todos os 
níveis taxonômicos) na estrutura da comunidade de bactérias e arqueias do solo sob plantio 
direto (Tabela 1). Entretato a produtivadade do trigo no sistema de rotação de culturas foi 
superior em relação à sucessão (Tabela 3). Já a produtividade da soja não diferiu entre os 
sistemas de culturas (Tabela 3). 
As culturas individualmente (trigo e soja, avaliadas nos períodos de pré-colheita do 
trigo e florescimento da soja) afetaram a riqueza e a abundância de bactérias e arqueias em 
todos os níveis taxonômicos, sobretudo, em nível de gêneros (Tabela 1). Os gêneros 
indicativos do tratamento segundo o índice IndVal que considera a abundancia relativa e a 
ocorrência do gênero em cada amostra indicou que no cultivo de trigo em pré-colheita os 
gêneros Candidatus Nitrososphaera, Catellatospora, Devosia, Dokdonella, 
Geodermatophilus, Hyphomicrobium, Kaistobacter, Methylibium, Mycobacterium, 
Nitrospira, Nocardioides, Pseudonocardia, Rhizobium e Streptomyces são indicativo (Tabela 
2). Por outro lado, os gêneros indicativos no cultivo da soja em florescimento foram 
Candidatus Xiphinematobacter, Candidatus Koribacter, Rhodoplanes, DA101 (Tabela 2).  
Os índices de riqueza e de diversidade Simpson e Shannon e de equitabilidade Pielou 
em nível de gênero também não diferiram devido ao sistema de culturas, mas mudaram 
drasticamente devido à cultura instalada no momento da coleta (Tabela 3). Os quatro índices 









Tabela 1. Valor do p > F obtido por meio da análise PERMANOVA da abundância relativa de 
bactérias e arqueias do solo sob sistemas de culturas em sucessão e rotação, nos períodos de 
desenvolvimento do trigo em pré-colheita e soja em florescimento, na área experimental da 
Fundação ABC, Ponta Grossa - PR.  




Figura 1. Abundância relativa dos gêneros indicativos dos períodos de desenvolvimento do 
trigo em pré-colheita e soja em florescimento sob plantio direto em sistemas de sucessão e 
rotação de culturas, na área experimental da Fundação ABC, Ponta Grossa – PR. 
 
 
Com exceção do N mineralizável (N min), nenhum dos atributos do solo sofreu 
alteração significativa devido ao sistema de rotação de culturas (Tabela 3). O pH, a respiração 



















 Níveis taxonômicos 
Filo Classe Ordem Família Gênero  
Valor p > F 
Sistema 0,337* 0,326 0,238 0,232 0,234 
Cultura 0,001 0,012 0,002 0,002 0,001 









foram afetados pela cultura instalada no período de coleta; de forma que, o pH, a RM e o 
qCO2 foram mais altos no trigo em pré-colheita (Tabela 3; p < 0,05) e qMIC foi maior na soja 
em florescimento (Tabela 3). O carbono orgânico total (COT) não diferiu nos sistemas de 
sucessão e rotação de culturas (p = 0,15) e nem em relação a cultura (p = 0,16), porém a 
interação entre sistema e cultura (p = 0,003) evidenciou que o COT foi maior no cultivo de 
trigo em pré-colheita no sistema de sucessão (Tabela 3).  
Embora o N total (NT) tenha sido mantido sem alterações significativas nos dois 
sistemas de culturas (p=0,420) e nas culturas avaliadas (p=0,370) [Tabela 3], o N min diferiu 
em relação ao sistema (p=0,002), e cultura instalada no momento das coletas (p=0,0002) e 
também teve seus valores alterados em função da interação dos fatores (Tabela 3; p=0,01). 
Assim, na comparação dos sistemas, o N min foi maior na sucessão de culturas; na 
comparação das culturas considerando a média geral das culturas, o N min foi maior no 
cultivo de trigo em pré-colheita. Ou seja, a ANOVA neste caso evidenciou que o sistema de 
rotação teve maior potencial em mineralizar o nitrogênio durante o cultivo do trigo em pré-
colheita (Tabela 3).  
Além disso, um aspecto interessante sobre os atributos do solo é que o pH (r = 0,80, p 
< 0,001), a RM (r = 0,84, p < 0,001) e a N min (r = 0,70, p < 0,001) apresentaram correlação 
significativa com a diversidade de Shannon de gênero de bactérias e arqueias. Contudo, a 
diversidade metabólica e a capacidade de variadas fontes de carbono em suportar a atividade 
metabólica da microbiota do solo poderiam ser uma consequência das mudanças de 
diversidade taxonômica, mas não foram afetadas pelos sistemas de culturas ou pela cultura 
instalada no período da coleta (Tabela 3). Porém, a composição da fonte de carbono que 
promoveu a atividade metabólica dos microrganismos foi diferente nas duas culturas (Figura 
2). Os compostos orgânicos frutose, ácido málico, cítrico e alfa-cetoglutárico resultaram em 
maior atividade microbiana do solo durante o desenvolvimento das duas culturas estudas, 











Tabela 2. Gêneros indicadores das culturas trigo em pré-colheita e soja em florescimento. 
Épocas Gênero  IndVal p> F 
Pré-colheita do trigo 
Devosia 1,000 0,001* 
Nocardioides 0,867 0,004 
Geodermatophilus 0,818 0,010 
Pseudonocardia 0,794 0,001 
Methylibium 0,766 0,007 
Rhizobium 0,750 0,007 
Kaistobacter 0,697 0,001 
Dokdonella 0,681 0,044 
Catellatospora 0,625 0,035 
Candidatus Nitrososphaera 0,624 0,005 
Mycobacterium 0,605 0,006 
Nitrospira 0,595 0,021 
Streptomyces 0,567 0,016 
Hyphomicrobium 0,547 0,042 
Florescimento da soja 
Candidatus Xiphinematobacter 0,619 0,006 
Candidatus Koribacter 0,574 0,017 
DA101 0,568 0,009 
Rhodoplanes 0,540 0,009 




Figura 2. Absorbância (nm) oriunda da degradação de difetentes fontes de carbono indicando 
a atividade metabólica da microbiota do solo. O solo estava sobre cultivo de trigo em pré-
colheita e soja em florescimento sob plantio direto em sistema de sucessão e rotação de 






















































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































1.4. DISCUSSÃO  
1.4.1. Existe relação entre a riqueza de espécies vegetais agrícolas ao longo do tempo 
com a estrutura e a diversidade da comunidade de bactérias e arqueias do solo? 
 Considerando a hipótese de que a riqueza de espécies vegetais agrícolas aumenta 
a produtividade do sistema (Zak et al., 2003) e o teor de C no solo (Trivedi et al., 2015; 
Kiani et al., 2017), além de melhorar a estrutura do solo (Kiani et al., 2017) era 
esperado que a rotação de culturas alterasse a comunidade de bactérias e arqueias do 
solo. Entretanto, nesse estudo, isso não ocorreu. A estrutura da comunidade de bactérias 
e arqueias não diferiu entre os sistemas (p > 0,05) com diferentes riquezas de espécies 
vegetais ao longo do tempo – rotação e sucessão de culturas (Tabela 1).  
Estudo realizado em Londrina-PR, em sistemas de sucessão e rotação de culturas 
sob plantio direto, corroboram com esse estudo, pois a estrutura da comunidade de 
bactérias e arqueias, em nível de filo, foi semelhante nos dois sistemas (Souza et al., 
2013). Naquele estudo, foi identificada somente uma redução na abundância relativa das 
Actinobactérias no sistema de rotação (Souza et al., 2013). Em outros experimentos 
realizados em clima temperado, a riqueza de plantas alterou a microbiota edáfica, 
principalmente, devido à inserção de leguminosa no sistema (Wang et al., 2017), e pela 
mudança no teor de COT (Trivedi et al., 2015). Em Ponta Grossa, no cultivo do trigo 
em pré-colheita, a sucessão de culturas acumulou mais COT do que a rotação de 
culturas (Tabela 3), porém a estrutura da comunidade de bactérias e arqueias foi 
semelhante entre os dois sistemas. Esse resultado sugere que alterações no COT em 
curto prazo não alteram a estrutura da comunidade microbiana.  
 As diferenças na abundância de muitos gêneros (Figura 1) indicam que a planta 
é o principal fator que modulou a comunidade de bactérias e arqueias (Tabela 1; p < 
0,05), provavelmente, devido à entrada de carbono via trigo e soja. Da mesma maneira, 
Benitez et al. (2017), em clima temperado, com sistema de rotação de culturas com 
quatro espécies vegetais, concluíram que as plantas que compõem a rotação afeta a 
comunidade de bactérias e fungos do solo. A coleta de solo do estudo de Benitez et al. 
(2017) foi realizada após a colheita do milho. A influência da espécie da planta sobre a 
estrutura da comunidade microbiana se dá, principalmente,  pela entrada de composto 





em cada espécie vegetal (Turner et al., 2013) e fase de desenvolvimento (Chaparro et 
al., 2014; Sugiyama et al., 2014).  
1.4.2. A dinâmica da entrada de carbono via raízes altera a estrutura da comunidade de 
bactérias e arqueias?  
No período do cultivo do trigo em pré-colheita, a planta estava em processo 
inicial de senescência, e o C oriundo do tecido radicular do trigo estaria disponível para 
os microrganismos. Portanto, além dos exsudatos radiculares, que são compostos 
orgânicos de baixo peso molecular (Haichar et al., 2014), a microbiota do solo 
provavelmente tinha acesso ao C adicionado, proveniente do tecido radicular, 
constituído principalmente de lignina (Baumann et al., 2013) e compostos fenólicos 
(Leigh et al., 2002). Logo, tanto o C lábil quanto o recalcitrante poderam ser  
metabolizados pela microbiota.  
Os microrganismos diferem na capacidade de degradar compostos orgânicos 
recalcitrantes e lábeis respectivamente, copiotróficos (r-estrategistas) e oligotróficos (k-
estrategistas) [Fierer et al., 2007]. Por isso, a diversidade de compostos orgânicos 
presentes no solo pode ter sido um fator importante para a diversidade de gêneros de 
bactérias e arqueias. As condições orgânicas do solo no trigo em pré-colheita puderam 
promover seleção de microrganismos copiotróficos e oligotróficos ao mesmo tempo, e 
com isso aumentou a diversidade de gêneros de bactérias e arqueias (Tabela 3). Isso 
pode ter ocorrido, porque, a fonte de carbono disponível seleciona microrganismos que 
conseguem, por meio da liberação de enzimas, extrair nutrientes do substrato (Fontaine 
et al., 2003), ou seja, decompor o tecido radicular. Então, além das populações 
microbianas que foram estimuladas pelos compostos lábeis, o processo de 
decomposição do tecido radicular pode ter possibilitado o aumento de populações que 
conseguem se nutrir, a partir de moléculas mais complexas, como é o caso da lignina.  
O gênero Streptomyces foi o gênero com maior abundância relativa no solo 
cultivado com trigo em pré-colheita (Figura 1). Sua abundância pode estar ligada ao 
processo de decomposição de lignina, pois esse grupo de bactéria e até mesmo outros 
que não foram identificados, tem a capacidade de degradar polímeros complexos e 
recalcitrantes, como lignina, hemicelulose e celulose (Suela Silva et al., 2013). Por 





oxidativas que estão associadas à decomposição de lignina oriunda da palhada de trigo 
(Arias et al., 2016).  
As bactérias do gênero Streptomyces podem liberar antibióticos ao ambiente 
externo, incluindo aminoglicosídeo e clorofenicol (Jones e Elliot, 2017), o que 
supostamente provocaria a dominância delas no solo. Porém, devido à diversidade de 
compostos orgânicos presentes nos sistemas de culturas, essa dominância não foi 
observada, tendo em vista que durante o cultivo do trigo em pré-colheita, período no 
qual teve maior abundância de Streptomyces (Figura 1), os índices de Shannon (2,94), 
Pielou (1,06) e Simpson (0,89) não evidenciaram dominância, e sim maior diversidade 
em relação a época de cultivo de soja em florescimento (Tabela 3). A diversidade pode 
estar associada às fontes de carbono adicionadas via decomposição do tecido radicular e 
compostos orgânicos lábeis exsudatos pelas raízes que estimularam o aumento da 
população de outros gêneros de bactérias: Catellatospora, Devosia, Dokdonella, 
Geodermatophilus, Hyphomicrobium, Kaistobacter, Methylibium, Mycobacterium, 
Nitrospira, Nocardioides, Pseudonocardia, Rhizobium e; da arqueia Candidatus 
Nitrososphaera. Os gêneros de bactérias e arqueias identificados neste estudo exercem 
funções edafo-ecossistêmicas importantes e beneficiam as plantas de diversas maneiras 
(Tabela 4), podendo, assim, aumentar a capacidade da planta em produzir grãos. 
Após a colheita do trigo, a cultura que entrou nos dois sistemas de produção 
estudados foi a soja, na qual a avaliação da comunidade de bactérias e arqueias foi 
realizada na fase do florescimento, momento em que a planta está em alta atividade 
metabólica e com isso libera ao solo grandes quantidades de exsudatos radiculares 
(Marschner 1995). Além disso, ocorre a alteração da composição dos exsudatos tendo a 
predominância dos compostos orgânicos liberados pelas raízes como fonte de carbono 
para a microbiota (Schidt e Eickhorst, 2013). Logo, nesse período, os compostos 
orgânicos via exsudação radicular da soja tende a promover a seleção de populações de 
microrganismos específicos que podem estar relacionados a benefícios para a planta 
(Mendes et al., 2014; van Dam e Bouwmeester, 2016). A seleção de populações de 
bactérias gerada pela fase de desenvolvimento da cultura da soja (pleno florescimento) 
pode explicar a redução da riqueza e da diversidade de gêneros de bactérias e arqueias 
(Tabela 3) em relação ao período de cultivo de trigo em pré-colheita. As bactérias 





exsudatos regula o potencial simbiótico entre as plantas e microrganismos (Kuzmicheva 
et al., 2017), o que pode impedir o crescimento de outras populações bacterianas que 
ocupam o mesmo nicho, consequentemente diminuindo a diversidade da comunidade de 
bactérias e arqueias. 
Outro fator que pode ter sido responsável pela redução da riqueza e da 
diversidade de gêneros de bactérias e arqueias no solo sob o cultivo de soja em 
florescimento pode ter sido a competição (Chaparro et al., 2013) de bactérias indígenas 
e exóticas pelo o mesmo nicho. Em sistemas de produção de soja no Brasil, a 
inoculação das sementes com bactérias do gênero Bradyrhizobium tem sido 
recomendada por ser mais eficiente para o processo de fixação simbiótica do nitrogênio 
(Kumar et al., 2017) do que as bactérias que ocorrem naturalmente no solo. A 
inoculação põe as bactérias inoculadas em contato mais próximo com as raízes da 
planta, o que facilita a comunicação bioquímica entre planta-bactéria e a formação do 
nódulo. Os genes nod, que inicia o processo de simbiose, é estimulado por flavonoides, 
compostos orgânicos que são liberados pelas plantas. Após a formação do nódulo, a 
planta não estimula, por meio de liberação de compostos orgânicos, outras populações 
de bactérias fixadoras de nitrogênio, pois o nicho já está ocupado. Além disso, as 
bactérias do gênero Bradyrhizobium liberam uma substância chamada bradioxetina 
(Bogino et al., 2015) que tem propriedades antibióticas e confere vantagens 
competitivas ao gênero Bradyrhizobium em relação ás outras bactérias que fixam 
nitrogênio (Bogino et al., 2015).  
Somente no solo do trigo em pré-colheita foi identificado a presença de Devosia 
e Rhizobium (Tabela suplementar 2). Esse resultado indica que ao longo do tempo a 
inoculação com Bradyrhizobium na soja não leva à extinção das populações nativas de 
bactérias fixadoras de nitrogênio. Os exsudatos radiculares da soja em florescimento 
estimularam o aumento da população dos gêneros de bactérias Rhodoplanes, DA101, 
Candidatus Koribacter e Cadidatus Xiphinematobacter. Alguns desses gêneros podem 
desenvolver funções no sistema solo que estão descritas na Tabela 4.  
As culturas do trigo e da soja certamente afetaram a composição orgânica do 
solo, e, provavelmente devido às diferenças na composição dos exsudatos e na 
arquitetura radicular (White et al., 2013), alteraram a estrutura da comunidade de 





uso de rotação de culturas para quebrar interações planta-bactéria maléficas, uma vez 
que a cultura anterior altera a comunidade microbiana e interfere no desenvolvimento e 
na resistência da planta em desenvolvimento a patógenos (Benitez et al., 2017). Logo, a 
riqueza de espécies vegetais agrícolas ao longo do tempo gera modificações positivas na 
estrutura e na diversidade da comunidade de bactérias e arqueias do solo, pois cada 
espécie vegetal vai selecionar comunidades microbianas diferentes.  
 
Tabela 4. Possível funções desempenhadas no solo pelos gêneros indicativos da época 
de cultivo de trigo em pré-colheita e soja em florescimento. 









Streptomyces Degradação de lignina; promovem 
crescimento vegetal; reduzem a 
ocorrência e a severidade de 
doenças fúngicas; liberam 
antibióticos. 
Arias et al., 2016; 
Toumatia et al., 
2016; Monteiro et 




Oxidação de amônio Hirsch e Mauchline, 
2015. 
Hyphomicrobium Desnitrificação Wang et al., 2017a. 
Devosia e Rhizobium Fixadores de nitrogênio James, 2017. 
Mycobacterium Promotor de crescimento vegetal 
na cultura do trigo 
Coombs e Franco, 
2003. 
Nocardioides Promotor de crescimento vegetal 
na cultura do trigo 
Egamberdiyeva e 
Höflich, 2003. 
Nitrospira Oxidação de nitrito Ushiki et al., 2017. 
Pseudonocardia  Produção de antibióticos contra 
fungos parasitas de planta do 
gênero Escovopsis 





Mineralização de nitrogênio Ward et al., 2009. 
Cadidatus 
Xiphinematobacter 
Bactérias simbiontes obrigatórios 









1.4.3. Alterações na estrutura e na diversidade da comunidade de bactérias e arqueias 
interferem no sistema solo? 
A diversidade de gêneros de bactérias e arqueias teve correlação positiva com o 
pH (r = 0,80, p < 0,001), a respiração microbiana (r = 0,84, p < 0,001) e a mineralização 
de nitrogênio (r = 0,70, p < 0,001). Esse resultado sugere que o aumento da diversidade 
de gêneros de bactérias e arqueias aumenta a ciclagem de nutrientes, determinada pelos 
valores de RM e N min. Sendo assim, a diversidade taxonômica é necessária para a 
manutenção do funcionamento do solo  (Mendes et al., 2015).  
A literatura reporta que o pH é o principal responsável pela diversidade da 
microbiota edáfica (Ramirez et al., 2010) e quando o pH do solo tende a ser mais 
neutro, a diversidade de bactérias é maior (Fierer et al., 2012), pois a maioria das 
bactérias crescem em pH mais alto. As bactérias dos gêneros Rhodoplanes, Candidatus 
Koribacter e Cadidatus Xiphinematobacter são adaptados a solo com pH mais baixo e 
tiveram maior abundancia na época de desenvolvimento da soja em florescimento. 
Além disso, o aumento da respiração microbiana no cultivo de trigo em pré-
colheita também pode estar relacionado à decomposição do tecido radicular, rico em  
lignina um composto de alto peso molecular e recalcitrante (Bao et al., 2017) que requer 
mais energia para ser decomposto. Resultado semelhante foi encontrado por Ramirez-
Villanueva et al. (2015) que ao adicionarem materiais mais recalcitrantes no solo, 
observaram aumento na respiração do solo. 
A hipótese inicial desse trabalho assumia que a maior riqueza de espécies 
vegetais e a consequente adição diversidicada de resíduos vegetais deveriam aumentar 
os teores de COT (Ferreira et al., 2016). Entretanto o teor de COT foi maior no sistema 
de sucessão, as variações ocorridas nos grupos taxonômicos e as possíveis alterações 
funcionais relacionadas a elas devem ter contrabalanceado os efeitos da rotação de 
culturas. 
O quociente microbiano (qMIC) aumentou no período da soja em florescimento 
proporcionalmente a redução do COT (Tabela 3). Isto indica que o COT pode estar 
sendo imobilizado na biomassa microbiana. Essa possível imobilização pode ser 
explicada pela mudança da composição dos exsudatos radiculares na floração (Schmidt 
e Eickhorst, 2013), quando ocorre a substituição de açucares por ácidos orgânicos, os 





O carbono orgânico armazenado no solo não é formado somente de compostos 
recalcitrantes (Schmidt et al., 2011; Cotrufo et al., 2015), mas pode também incluir 
compostos lábeis de fácil decomposição que estão protegidos fisicamente em nichos de 
difícil acesso aos microrganismos (Schmidt et al., 2011). Os aminoácidos, por exemplo, 
que representam os compostos lábeis, demoram em torno de 2,6 h para serem 
decompostos pela microbiota do solo quando não estão protegidos fisicamente (Jones et 
al., 2005). Por outro lado, os compostos lábeis podem persistir por décadas no solo 
quando estão protegidos (Schmidt et al., 2011). 
A diversidade metabólica não seguiu a mesma tendência da diversidade de 
gêneros de bactérias e arqueias como era esperado, pois não teve diferença de 
diversidade metabólica entre os períodos em que trigo e soja estavam em 
desenvolvimento (Tabela 3). As fontes de carbono utilizadas no ensaio simulam alguns 
dos exsudatos radiculares comumente encontrados nas espécies vegetais, ou seja, 
somente fontes lábeis de carbono foram testadas.  
 
1.5. CONCLUSÕES 
As mudanças na estrutura e na diversidade das comunidades de bactérias e 
arqueias provavelmente foram relacionadas à diversificação da composição orgânica do 
solo. A cultura individualmente foi responsável por modular a comunidade de bactérias 
e arqueias em solos de plantio direto de longo prazo e não a riqueza de culturas ao longo 
do tempo. . Neste sentido, reafirma-se a importância do cultivo diversificado em longo 
prazo (rotação), pois cada cultura em desenvolvimento pode afetar a ecologia do solo, 
que resulta na funcionalidade do sistema como um todo. A alteração na comunidade de 
bactérias e arqueias refletiu, principalmente, nos ciclos do carbono e do nitrogênio, 
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1.7. MATERIAL SUPLEMENTAR 
Tabela Suplementar 1. Abundância relativa dos filos que compõem a comunidade de 
bactérias e arqueias do solo sob sucessão e rotação de cultura, na profundidade de 5 a 15 
cm, nos períodos de cultivo do trigo em pré-colheita e soja em florescimento, na área 
experimental da Fundação ABC, Ponta Grossa – PR 
Reino Filo  Sucessão  Rotação Média 
Trigo* Soja** Trigo Soja 
% 
Bactérias Proteobacteria 29,9 28,7 30,7 30,1 29,9 
Bactérias Actinobacteria 20,0 17,0 20,3 16,9 18,5 
Bactérias Acidobacteria 15,3 17,1 15,1 17,4 16,2 
Bactérias Chloroflexi 6,4 6,9 6,5 6,6 6,6 
Bactérias Verrucomicrobia 4,8 6,1 4,5 5,7 5,2 
Bactérias Gemmatimonadetes 4,3 4,3 4,8 4,2 4,4 
Bactérias Planctomycetes 4,9 4,4 4,6 4,5 4,6 
Bactérias Firmicutes 2,8 2,7 2,4 2,5 2,6 
Bactérias AD3 2,1 3,0 2,2 3,3 2,6 
Bactérias Nitrospirae 2,5 2,3 2,2 2,1 2,3 
Bactérias WS3 1,8 2,2 1,5 1,5 1,7 
Arqueias Crenarchaeota 1,2 1,1 1,3 1,1 1,2 
Bactérias Bacteroidetes 0,9 0,7 1,0 0,7 0,8 
Bactérias GAL15 0,4 0,5 0,3 0,5 0,4 
Bactérias Armatimonadetes 0,4 0,4 0,4 0,4 0,4 
Bactérias Chlamydiae 0,3 0,3 0,3 0,3 0,3 
Bactérias TM6 0,3 0,2 0,2 0,2 0,2 
Bactérias Elusimicrobia 0,2 0,3 0,2 0,2 0,2 
Arqueias Euryarchaeota 0,1 0,1 0,2 0,2 0,1 
Bactérias WPS-2 0,1 0,1 0,1 0,2 0,1 
Bactérias Chlorobi 0,1 0,1 0,1 0,1 0,1 
Bactérias Cyanobacteria 0,1 0,1 0,1 0,1 0,1 
Bactérias OD1 0,1 0,0 0,0 0,0 0,0 
Bactérias Spirochaetes 0,0 0,1 0,0 0,1 0,0 
Total 98,8 98,7 98,8 98,5 98,7 
Bactérias 97,5 97,4 97,4 97,3 97,4 
Arqueias 1,3 1,2 1,4 1,2 1,3 





















Figura suplementar 1. Esquema explicativo da coleta de solo para análises 
microbiológicas e para extração de DNA do solo em um dos bloco do experimento. Os 
círculos (  ) representam as plantas e os quatrados ( ) o local de coleta. O experimento 
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 CAPÍTULO 2. ESTRUTURA E DIVERSIDADE DA COMUNIDADE DE 
BACTÉRIAS DO SOLO SOB CULTIVO DE SOJA NO CERRADO 
BRASILEIRO. 
RESUMO 
A alta temperatura do solo, característica do Bioma Cerrado, aumenta a taxa de 
decomposição dos resíduos vegetais, por isso é necessário selecionar plantas de 
cobertura do solo com alta produção de resíduos vegetais. Além disso, os solos são 
ácidos, com elevado teor de alumínio e baixa saturação de base. Como alternativas, são 
recomendadas as práticas de sobressemeadura de forrageiras para produção de resíduo 
vegetal durante o cultivo da soja, e aplicação de calcário para melhorar as propriedades 
químicas do solo. Tendo em vista, que a cobertura do solo altera os atributos abióticos, 
temperatura e umidade do solo; a calagem melhora as propriedades químicas do solo; e 
esses fatores em conjunto tem potencial para selecionar os microrganismos edáficos, o 
objetivo desse trabalho foi analisar a adição de carbono via resíduo da planta de 
cobertura e a calagem com a estrutura e diversidade da comunidade de bactérias, que 
garantem funções distintas ao sistema. O estudo foi realizado na Área experimental da 
Universidade Federal do Tocantins, na cidade de Gurupi-TO, sob delineamento 
experimental blocos em parcelas subdivididas, em que, as parcelas foram as plantas de 
cobertura: Panicum maximum cv. Mombaça e Pennisetum americanum cv. ADR 300, 
que testavam a adição de carbono via resíduo da planta de cobertura e, as subparcelas, 
os tratamentos com e sem calagem. A amostragem foi realizada no florescimento da 
soja, na profundidade de 5 a 20 cm, descartando, assim, a influência do tecido vegetal 
depositado na superfície do solo, que estão nos primeiros cinco centímetros. A estrutura 
e a diversidade da comunidade de bactérias do solo foi analisada por meio da 
amplificação e sequenciamento da região V4 do gene 16SrDNA no DNA total do solo. 
Os atributos biológicos, físicos e químicos do solo e o volume de raízes foram 
quantificados. A estrutura da comunidade de bactérias foi alterada pela planta de 
cobertura e pela calagem. Os gêneros mais abundantes em todos os tratamentos foram: 
Rhodoplanes, Bacillus, Streptomyces, DA101 e Candidatus Xiphinematobacter, 
Bradyrhizobium. O gênero Bacillus foi o gênero indicativo do solo sob P.americanum e 
o Rhodoplanes e Bradyrhizobium do solo sob P. maximum. Os gêneros Catellatospora, 
Nitrospira, Balneimonas, Mesorhizobium, Pedomicrobium, Nocardioides, Pirullula 
foram os gêneros indicativos do solo que teve aplicação de calcário. Os gêneros 
Burkholderia, Saccharopolyspora e Canditatus Xiphinematobacter foram os gêneros 
indicativos do solo sem calcário. Apesar das diferenças qualitativas, as plantas de 
cobertura não influenciaram os atributos biológicos e químicos do solo. Contudo, a 
calagem aumentou o nitrogênio da biomassa microbiana, a respiração microbiana, o 
quociente metabólico, o pH e reduziu o alumínio e o ferro. Por outro lado, o P.maximum 
agiu sobre a produtividade e volume de raízes no solo e a calagem aumentou a riqueza 
de gêneros de bactérias. A planta de cobertura e a calagem modificaram a estrutura da 
comunidade de bactérias do solo, mas não agiram sobre a diversidade. A alteração na 
estrutura da comunidade de bactérias podem ter provocado mudanças na capacidade do 
solo em sustentar a produtividade das plantas. 
 
Palavra-chave: Plantas de cobertura. Calagem. Riqueza. Diversidade metabólica. 





CHAPTER 2. STRUCTURE AND DIVERSITY OF BACTERIA COMMUNITY 
IN SOYBEAN SOIL IN THE BRAZILIAN CERRADO. 
ABSTRACT 
The high soil temperature, which is characteristic of the Brazilian Cerrado Biome, 
increases the speed of the vegetal residues decomposition rate, therefore there is a need 
to select plants with high production of vegetal residues to cover the soil. Moreover, 
these soils are highly acidic, with high aluminum content and low base saturation. As 
alternatives, overgrazing practices in forage soybean to produce vegetal residue, and 
liming to improve the chemical properties of the soil are recommended. Considering 
that the soil cover changes the abiotic attributes, temperature and soil moisture; liming 
improves soil chemical properties; and these factors select soil microorganisms, the 
aimed of this work was to relate the carbon addition via the cover plant residue and 
liming with the structure and diversity of soil bacteria community, which guarantee 
different functions to the system. The study was carried out in the experimental area of 
the Federal University of Tocantins, in the city of Gurupi-TO, Brazil, under 
experimental design blocks in subdivided plots. Panicum maximum cv. Mombaça and 
Pennisetum americanum cv. ADR 300 were tested as cover plants in the plots to study 
the addition of carbon from cover plant waste. Liming and no-liming were tested as 
subplots. Sampling was carried out in the flowering of the soybean, at depth of 5 to 20 
cm, thus discarding the influence of the plant tissue deposited on the soil surface, which 
occurs in the first five centimeters. Structure and diversity of the soil bacteria 
community were analyzed by amplifying and sequencing the V4 region of the 
16SrDNA gene of total soil DNA. The biological, physical and chemical attributes of 
soil, and root volume were quantified. The structure of bacteria and archaea community 
was altered by the cover plant and by liming. The most abundant genera in all 
treatments were: Rhodoplanes, Bacillus, Streptomyces, DA101 and Candidatus 
Xiphinematobacter, Bradyrhizobium. The genus Bacillus was the indicative genus for 
the soil cultivated with P.americanum and the genera Rhodoplanes and Bradyrhizobium 
for P. maximum. The genera Catellatospora, Nitrospira, Balneimonas, Mesorhizobium, 
Pedomicrobium, Nocardioides, Pirullula were the indicative genera for the liming soil. 
Burkholderia, Saccharopolyspora and Canditatus Xiphinematobacter were indicative 
genera of the no-liming soil. Despite the qualitative differences, the cover plants did not 
influence the biological and chemical attributes of the soil. Nevertheless, liming 
increased the microbial biomass nitrogen, microbial respiration, metabolic quotient, pH 
and reduced aluminum and iron content. On the other hand, P. maximum affected the 
productivity and volume of roots and liming increased the genera richness of bacteria. 
The cover plant and liming modified the structure of bacteria community in the soil, 
though did not in diversity. The change in the community structure of bacteria and 
archaea may have caused changes in soil capability to sustain plant productivity. 
Key words: Cover plants. Liming. Richness. Metabolic diversity. Bradyrhizobium. 






Os solos do bioma Cerrado são altamente intemperizados, ácidos, com pouca 
matéria orgânica e de baixa fertilidade natural (Cunha et al., 2008). Por isso, são 
considerados solos frágeis e com alta probabilidade de degradação. A região é 
caracterizada por altas temperaturas do ar durante o ano e com períodos de ocorrência 
de chuvas intensas, que aceleram o processo de decomposição do material vegetal. 
Além disso, os longos períodos sem precipitação limitam a produção de matéria vegetal 
após a colheita da soja (outono/primavera), resultando em baixa cobertura de solo e alta 
exposição aos processos erosivos. 
 Neste contexto, Pacheco et al. (2009) tem recomendado a sobressemeadura de 
plantas de cobertura nos estádios fenológicos R5, R6 ou R7 da soja, momento no qual 
tem umidade suficiente para a germinação e desenvolvimento inicial da planta de 
cobertura (Pacheco et al., 2009), possibilitando a produção de resíduo vegetal. 
Entretanto, a formação da cobertura do solo depende da espécie vegetal escolhida. O 
estudo realizado por  Andrade et al. (2017), na mesma área experimental desse trabalho, 
identificou que o Panicum maximum cv. Mombaça é eficiente no acúmulo de matéria 
seca sobre o solo, quando cultivado em sobressemeadura na soja.  
 A calagem é uma técnica importante para o cultivo de plantas. A aplicação de 
calcário melhora os atributos químicos do solo, tais como a saturação de base, a 
capacidade de troca catiônica, os teores de cálcio, magnésio e potássio; e, reduz o teor 
de Al+3  que é um metal que inibe o crescimento das raízes e aumenta o pH do solo. 
Existem evidências que o pH do solo pode ser um preditor da diversidade e da estrutura 
da comunidade microbiana do solo  (Fierer e Jackson, 2006; Cao et al., 2016). A 
calagem também contribui para o aumento da produção de resíduos vegetal que é 
fundamental para a manutenção da cobertura do solo. A cobertura garante ao sistema 
solo vários benefícios, tais como, redução da temperatura na camada de 0 a 0,30 m do 
solo (Kader et al., 2017) e da evapotranspiração, permite a proteção da superfície do 
solo do impacto da gota da chuva e, consequentemente, reduz o selamento e o 
escoamento superficial (Merten et al., 2015). A cobertura vegetal gera um microclima 
adequado ao crescimento da microbiota edáfica. O aumento de resíduos vegetais está 





2004), que também é considerado um atributo que seleciona populações microbianas 
(Trivedi et al., 2015). 
Os benefícios da planta de cobertura vão além. A adição de compostos orgânicos 
ao solo via resíduos vegetais da parte aérea e exsudatos radiculares (Lynch e Whipps, 
1990); e, ainda, a arquitetura do sistema radicular (Jin et al., 2017) contribuem de forma 
significativa para a construção de um ambiente favorável ao desenvolvimento das 
plantas e organismos do solo, ao longo do tempo. Os compostos orgânicos participam 
do processo de formação e estabilidade de agregados do solo (Tisdall e Oades, 1982; 
Six et al., 2004), mobilizam temporariamente nutrientes solúveis (Carvalhais et al., 
2011), aumentam a resistência/tolerância da planta a metais pesados (Li et al., 2017; Fu 
et al., 2018) pela mobilização dos mesmos (Potysz et al., 2017), modulam as interações 
entre plantas e microrganismos(van Dam e Bouwmeester, 2016), alteram os fluxo de 
gases de efeito estufa (Girkin et al., 2018), inibem a nitrificação (Coskun et al., 2017) e 
são a principal fonte de alimento para os microrganismos (Gregory, 2006; Vezzani et 
al., 2018). E tanto o teor de carbono orgânico total (COT) do solo quanto a sua fração, 
os compostos orgânicos, agem sob a estrutura da microbiota do solo (Lammel et al., 
2015; Trivedi et al., 2015).  
Além disso, o sistema radicular das plantas de cobertura pode ter ação sobre a 
diversidade da comunidade microbiana, porque as raízes das plantas são fundamentais 
para a formação de macroagregados estáveis, estruturas mais complexas e diversas em 
relação aos microagregados (Lupwayi et al., 2001; Vezzani e Mielniczuk, 2011). 
Existem relatos de que a estrutura microbiana difere entre os macro e microagregados 
do solo (Blaud et al., 2012; Davinic et al., 2012; Bach et al., 2018). Os macroagregados 
são formados pelo enovelamento de partículas simples e de microagregados durante o 
crescimento das raízes (Tisdall e Oades, 1982). A formação de macroagregados estáveis 
melhora a estrutura do solo (Vezzani e Mielniczuk, 2011). Solos bem estruturados 
apresentam diferentes nichos que apoiam e sustentam as diversas atividades metabólicas 
das comunidades microbianas (Beare et al., 1995; Vos et al., 2013; Gupta e Germida, 
2015b). As características abióticas entre os nichos formados são diferentes (Blaud et 
al., 2012), por isso, as raízes das diferentes espécies ao longo do tempo tem potencial 





 Os microrganismos edáficos são a base para o funcionamento do solo, pois eles 
estão envolvidos nos processos de ciclagem de nutriente e degradação de substâncias 
xenobióticas, na formação e estabilidade de agregados, no crescimento das plantas, por 
meio de liberação de hormônios (Blasco et al., 1995; Kennedy, 1999; Zilli et al., 2003; 
Bashan et al., 2014; Pagé et al., 2015) e outras funções.  
O sistema radicular vegetal pode aumentar a variabilidade estrutural do solo e 
assim diversificar a comunidade microbiana edáfica, e as funções exercidas pela mesma 
no solo (Mendes et al., 2015). A diversidade funcional do solo pode tamponar distúrbios 
externos ao ecossistema (Perry et al., 1989) e, mesmo assim, manter as funções do solo 
(Zilli et al., 2003; Mendes et al., 2015), o que contribui para a qualidade do sistema 
solo. 
Portanto, o objetivo desse trabalho foi relacionar a adição de carbono via resíduo 
da planta de cobertura e a calagem com a estrutura e a diversidade da comunidade de 
bactérias do solo, que garantem funções distintas ao sistema. 
2.2. MATERIAL E MÉTODOS 
2.2.1. Área, delineamento experimental  
O experimento foi instalado na Fazenda Experimental da Universidade Federal 
do Tocantins, no município de Gurupi-TO, sob as coordenadas 11º43’45” S e 49º04’07” 
N, e altitude de 278 m. O clima predominante da região do tipo Aw (Alvares et al., 
2013), caracterizado como clima tropical úmido, com inverno seco e chuvas máximas 
no verão, temperatura média anual de 26,1°C, e precipitação média anual acumulada de 
1.688 mm (Figura Suplementar 1). O solo foi classificado em Latossolo Amarelo 
Distrófico de textura média (De Andrade et al., 2017).  
O experimento foi implantado no verão de 2012, em blocos ao acaso, com 
quatro repetições. As propriedades químicas do solo, quando o experimento foi 
instalado foram: pH (CaCl2) =  3,98;  Al = 0,75 cmolc dm-3; Ca = 0,17 cmolc dm-3; Mg = 
0,06 cmolc dm-3; P = 1,09 mg dm-3; K =  32,0 mg dm-3; Cu = 0,90 mg dm-3; Zn = 0,30 
mg dm-3; Mn = 12,20 mg dm-3; e matéria orgânica = 15,40 g dm-3 (De Andrade et al., 
2017). Antes da instalação do experimento, a área era composta por pastagem 
degradada, na qual foi dessecada para a semeadura direta da soja. Os tratamentos 





C) e Pennisetum americanum cv. ADR 300 (baixa adição de C); cultivadas em solos 
com adição ou não de calcário para correção de acidez do solo. A sobressemeadura das 
plantas de cobertura, em todas as safras, foi realizada quando a soja atingiu o estádio 
fenológico R5. Outras informações sobre a instalação e a condução do experimento, 
assim como, a metodologia utilizada para o cálculo da produtividade da soja podem ser 
obtidas no trabalho De Andrade et al. (2017). 
2.2.2. Amostragem do solo 
A amostragem do solo foi realizada em pleno florescimento da soja (dia 
4/01/2017, perfazendo 4 anos de instalação do experimento), a cinco centímetros do 
caule da cultura, na profundidade de 5 a 20 centímetros, descartando, assim, a influência 
do tecido vegetal depositado na superfície do solo, que estão nos primeiros cinco 
centímetros. As coletas de solo para as análises químicas e biológicas foram compostas 
por três subamostras feitas com trado de caneco (Böhm, 1979), homogeneizadas, 
acondicionadas em sacos plásticos, transportadas em caixa térmica e armazenadas em 
ambiente refrigerado a 4 ºC até o momento das análises, mas não por mais de 30 dias. 
Uma fração de cada amostra composta foi peneirada em malha de 1 mm, congelada a -
80 °C e, posteriormente, a extração de DNA foi realizada. Além disso, foram coletados 
dois monólitos de solo de 10 cm x 10 cm x 10 cm por parcela, na profundidade de 5 a 
20 cm, para análise da distribuição dos agregados (Figura suplementar 2 – apresenta o 
esquema ilustrativo da coleta). 
2.2.3. Coleta de raízes 
A coleta de raízes também foi a cinco centímetros do caule da soja, conforme o 
método de amostragem pelo trado de caneco para raízes (Böhm, 1979), na profundidade 
de 5 a 20 cm em duas replicatas. O volume de solo amostrado foi de 266,9 cm3. Após a 
coleta, as amostras de solo contendo as raízes foram acondicionadas em sacos plásticos, 
transportadas em caixa térmicas e armazenadas em ambiente refrigerado (temperatura 
de 4 ºC) até o momento das análises. Os atributos comprimento, volume, diâmetro 
médio e a área superficial radicular foram mensurados por meio do software 
WinRhizo®, e o CER (comprimento específico radicular) foi obtido pela relação entre o 





obtida após a secagem em estufa de circulação fechada por 48 h em 45 ºC. (Figura 
suplementar 2 – apresenta o esquema ilustrativo da coleta). 
2.2.4. Análises e determinações 
2.2.4.1. Análise química e microbiológica do solo 
A análise química do solo seguiu a metodologia proposta por Marques e Motta 
(2003), com determinação de fósforo disponível (P), potássio (K+), cálcio (Ca+2), 
magnésio (Mg+2) trocáveis, alumínio trocável (Al+3) e pH em CaCl2. O carbono 
orgânico total (COT) e o nitrogênio total (NT) foram determinados por combustão seca 
em analisador elementar (CHNOS) (Elementar, Vario El III). 
O carbono e nitrogênio da biomassa microbiana (C-BM e N-BM) foram 
obtidos, respectivamente, pelo método de fumigação-extração de Vance et al. (1987) e 
Brookes et al, (1985), com as modificações propostas por Franchini et al. (2007). Os 
valores de C-BM e N-BM foram estimados a partir das diferenças entre as amostras 
fumigadas e não fumigadas, empregando os coeficientes de 0,41 no cálculo de C-BM 
(Anderson e Domsch, 1978) e de 0,54 no de N-BM (Brookes et al., 1985). A respiração 
microbiana (RM) foi determinada pelo método de Anderson (1982) e expressa em μg C-
CO2 g solo seco-1 h-1. O quociente metabólico foi obtido pela razão entre RM e C-BM 
(μg C g-1 de solo), e expresso em μg C-CO2 μg C-BM-1 h-1. O quociente microbiano foi 
expresso em % obtido pela equação abaixo:  
qMIC = (C-BM /COT) / 10, 
O N mineralizável (N min) do solo foi extraído com solução de KCl 2 mol L-1 
de 10 g de solo úmido. O N-NO3 foi analisado pelo método de ultravioleta com adição 
de Zn adaptado de Heinzmann et al. (1984) e Norman e Stucki (1981) e o e N–NH4 pelo 
método do Fenato (adaptado de APHA, 1995). O nitrogênio total foi considerado a 
soma das duas frações (N-NO3 e N–NH4) antes e depois da incubação do solo a 25±1 ºC 
no escuro por 8 dias. Os valores de N min foram obtidos pela diferença de N total antes 
e depois da incubação e expressos em μg N g-1 de solo. 
Todos os resultados foram corrigidos conforme o conteúdo de umidade 





2.2.4.2. Diversidade metabólica 
A atividade metabólica edáfica foi obtida por meio do crescimento de uma 
suspensão de microrganismos extraída do solo em meio de cultura líquido com fontes 
variáveis de C, na presença do indicador cloreto 2,3,5- trifenil tetrazólio, seguindo o 
princípio da metodologia proposta por Bochner et al. (2001). A suspensão dos 
microrganismos foi extraída de 10 g de solo úmido. A solução extratora foi 90 mL de 
NaCl 0,145 mol L-1 esterilizada, agitação (200 rpm) por 30 min e decantação por 10 
minutos. O meio de cultura líquido foi produzido conforme Parkinson et al. (1971) e 
continha por litro: 1,0 g de K2HPO4, 0,2 g de MgSO4.7H2O, 1,0 g de CaCl2.H2O, 0,1 g 
de NaCl, 0,5 g de KNO3, 0,5 g de asparagina e fontes variáveis de C. As fontes 
variáveis de C foram dois aminoácidos (L – alanina, L – arginina), quatro carboidratos 
(L – arabinose, D – fructose, D – galactose, D – glicose) e cinco ácidos orgânicos (ácido 
málico, ácido cítrico, ácido oxálico, ácido alfa-cetoglutárico e ácido tartárico), nas 
respectivas concentrações: 15 mmol L-1 de aminoácidos, 75 mmol L-1 de carboidrato, e 
100 mmol L-1 de ácido orgânicos (Stevenson et al., 2004). As soluções dos meios de 
cultura tiveram pH ajustado entre 5,8-6,0 com NaOH 1 mol L-1 ou HCl mol L-1, e foram 
todas autoclavadas antes do uso. 
A incubação foi feita em microplacas contendo em cada poço 100 μL de meio de 
cultura líquido com a fonte variável de C, 100 μL de solução de 2,3,5- trifenil tetrazólio 
0,1 % (concentração final) e 100 μL da suspensão de microrganismos extraída do solo. 
As placas foram incubadas no escuro a 25 ºC por 72 h. A absorbância das reações de 
incubação foram medidas em um leitor de microplacas (Biotek, ELX 800 Instruments, 
Inc, Winooski, VE, USA) a 595 nm. Os valores de absorbância foram utilizados para 
calcular o desenvolvimento médio de cor (sigla em inglês, AWCD), que indica a 
intensidade de utilização da fonte de C, com a seguinte equação proposta por Garland e 
Mills (1991):  
AWCD = Σ (Ci – r) /n 
onde, Ci é a absorbância de cada poço; r é a absorbância do poço de controle (meio de 
cultura, sem a fonte de C); e, n o número de fontes de C utilizadas. Os valores de “Ci – r 





Os valores de absorbância também foram utilizados para calcular a diversidade 
metabólica, por meio do índice de diversidade de Shannon, H ', com a equação proposta 
por Zak et al. (1994): 
H’ = - Σ [pi (lnpi)] 
onde, pi = (Ci - r) / Σ (Ci - r). 
2.2.4.3. Extração e sequenciamento do 16 S rRNA 
Foi realizada uma amostra por parcela, totalizando quatro repetições por 
tratamento. O DNA do solo foi extraído com PowerLyzer PowerSoil DNA Isolation Kit 
(MoBio Laboratories, Carlsbad, CA), seguindo instruções do fabricante. A qualidade do 
DNA extraído foi avaliada por eletroforese em gel de agarose 0,8 % (p/v), e 
quantificado por espectrofotometria em Nanodrop 2000 (Thermo Fisher Scientific, Inc, 
Wilmington, USA). Vinte nanogramas de DNA foram utilizados como molde para 
amplificação da região V4 do gene 16SrRNA, com os primers 515F e 806R e a 
KlenTaq (Caporaso et al., 2012). Os produtos da PCR foram quantificados com Qubit 
dsDNA HS kit (Invitrogen), e sequenciados com o 500V2 Sequencing Kit (Illumina) em 
Illumina MiSeq (5200 Illumina Way, Inc, California, U.S.A.). As sequencias de DNA 
foram analisadas na plataforma QIIME (Quantitative Insights Into Microbial Ecology) 
versão 1.8.0 (Caporaso et al., 2010). As sequencias foram agrupadas em Unidades 
Operacionais Taxonômicas (sigla em inglês OTU) e em cinco níveis taxonômicos: filo, 
classe, ordem, família e gênero de bactérias, considerando 97 % de similaridade com o 
banco de dados SILVA (Quast et al., 2013)  e linha de corte de 12,5 mil sequencias. 
2.2.4.5. Distribuição de agregados estáveis em água em classes de tamanho e diâmetro 
médio ponderado via úmida (DMPu)  
O solo coletado em monólitos foi desagregado manualmente, respeitando os 
pontos de fraqueza, e passado na peneira de 8 mm de diâmetro. Posteriormente, os 
agregados foram secos ao ar e à sombra, embalados e armazenados até o momento das 
análises. O procedimento analítico foi realizado conforme Elliott (1986), submetendo o 
conjunto de peneiras imersas em água (sem umedecimento prévio das amostras - 
processo slaking) à agitação vertical no aparelho de Yoder (1936) por 10 minutos. O 





Essa metodologia serviu para determinação da massa de solo seco e a 
porcentagem de agregados estáveis em cada uma das classes de diâmetro de agregados: 
2-0,250; 0,250-0,053; < 0,053 mm. Finalmente, esses dados serviram para o cálculo do 
Diâmetro Médio Ponderado via úmida (DMPu), segundo o método de (Kemper e 
Rosenau, 1986).  
2.2.5. Análises Estatísticas  
As variáveis quantitativas foram submetidas ao teste de Shapiro wilk para 
confirmação das premissas da análise de variância (ANOVA). Com base nesse teste, 
atributos de raízes foram transformados com raiz quadrada. A ANOVA foi aplicada 
seguindo os preceitos de delineamento de blocos ao acaso em esquema de parcelas 
subdivididas, considerando parcelas as plantas de cobertura (Panicum maximum cv. 
Mombaça e Pennisetum americanum cv. ADR 300), que testavam a adição de carbono 
via resíduo da planta de cobertura, e, subparcelas os tratamentos (com e sem calcário), 
que testavam ação da calagem, e quatro repetições. E as médias, quando significativas, 
foram comparadas pelo teste de Tukey, a 5% de significância.  
A análise PERMANOVA foi aplicada para determinar a ação da planta de 
cobertura do solo e da calagem sob a comunidade de bactérias do solo. Os índices de 
riqueza, diversidade “Shannon” e “Simpson” e equitabilidade “Pielou” dos gêneros de 
bactérias foram calculados com uso do pacote vegan (Oksanen et al., 2017). 
Foi determinado o índice de valor indicativo (IndVal) proposto por Dufrêne e 
Legendre (1997) que nesse estudo tem a finalidade de identificar os gêneros ou um 
conjunto de gêneros característicos do solo amostrado. O IndVal foi determinado com 
base na abundância relativa e na ocorrência do gênero dentro de um determinado 
conjunto de amostras, respectivamente a especificidade e a fidelidade do gênero as 
propriedades do solo amostrato. O valor do IndVal varia entre 0 (quando o gênero está 
ausente em todas as repetições amostradas de um mesmo tratamento) e 1 ( quando o 
gênero está presente e com alta abundancia em todas as repetições amostrada de um 
mesmo tratamento). A significância estatística dos valores do IndVal foi avaliada 
utilizando randomização com 9999 permutas (Legendre e Legendre, 2012). 
Todas as análises foram realizadas no ambiente R (RStudio Team, 2016). Os 









As plantas de cobertura e a calagem tiveram ação sobre a estrutura da 
comunidade de bactérias, porém, sem interação entre os fatores. Esse comportamento 
foi identificado em nível de filo (planta de cobertura p=0,014, calagem p=0,009, 
interação p=0,215), classe (planta de cobertura p=0,045, calagem p=0,001, interação 
p=0,498) e gênero (planta de cobertura p=0,006, calagem p=0,007, interação p=0,492). 
Em nível de ordem (calagem p=0,005, planta de cobertura p=0,223, interação p=0,149) 
e família (calagem p=0,005, planta de cobertura p=0,313, interação p=0,204) somente a 
calagem que alterou a estrutura da comunidade de bactérias. 
Independente dos tratamentos, os táxons mais abundantes em todas as amostras 
analisadas foram Acidobacteria (49 %), Proteobacteria (18 %), Firmicutes (8 %), 
Chloroflexi (6 %), Acidobacteria (5 %), AD3 (4 %), Planctomycetes (3 %) e 
Verrucomicrobia (2 %) em nível de filo (Tabela complementar 1); em nível de classe 
foram Thermoleophilia (32 %), Alphaproteobacteria (14 %) e Actinobacteria (11 %); 
ordens foram: Acidobacteriales (23 %), MND1 (12 %), Clostridiales (9 %), 
Solibacterales (9 %); família: Conexibacteraceae (20 %), Gaiellaceae (9 %), 
Hyphomicrobiaceae (7 %) e; os gêneros com abundância maior, independente dos 
tratamentos, foram: Rhodoplanes, Bacillus, Streptomyces, DA101 e 
Candidatus Xiphinematobacter, Bradyrhizobium (Tabela 1).  
Segundo o índice IndVal, que considera a abundância relativa e a ocorrência do 
gênero em todas as repetições do solo amostrado, indica o gênero Bacillus 
(IndVal=0,55; p=0,028) para  solo sob a cobertura Pennisetum americanum cv. ADR 
300 (milheto). Por outro lado, os gêneros indicativos do solo sob Panicum maximum cv. 
Mombaça foram: Bradyrhizobium (IndVal=0,55; p=0,023) e Rhodoplanes 
(IndVal=0,53; p=0,035). Em relação à calagem, independentemente da planta de 
cobertura, para o solo que teve aplicação de calcário os gêneros indicativos foram 
Catellatospora (IndVal=0,75; p=0,004), Nitrospira (IndVal=0,75; p=0,006), 
Balneimonas (IndVal=0,73; p=0,033), Mesorhizobium (IndVal=0,70; p=0,037), 





Pirullula (IndVal=0,63; p=0,026). E no solo sem aplicação de calcário os gêneros 
indicativos foram Burkholderia (IndVal=0,75; p=0,012), Saccharopolyspora 
(IndVal=0,60; p=0,023) e Canditatus Xiphinematobacter (IndVal=0,5; p=0,005). 
 
Tabela 1. Abundância relativa dos gêneros de bactérias do solo sob cobertura de P. 
maximum cv. Mombaça e P. americanum cv. ADR 300 (milheto) e calagem, na 
profundidade de 5 a 20 cm, no período de florescimento da soja na área experimental da 
Universidade Federal do Tocantins, campus Gurupi-TO. 
Gêneros 
P. maximum cv. 
Mombaça 











Rhodoplanes 7,28 7,75 6,43 6,80 
Bacillus 2,80 3,20 3,70 3,55 
Streptomyces 1,23 1,58 1,35 1,35 
DA101 0,95 1,15 1,08 1,20 
Candidatus Xiphinematobacter 1,35 1,00 1,15 0,93 
Bradyrhizobium 1,13 0,93 0,85 0,83 
Kaistobacter 0,58 0,78 0,63 0,63 
Paenibacillus 0,58 0,60 0,63 0,58 
Mycobacterium 0,48 0,58 0,45 0,48 
Candidatus Nitrososphaera 0,35 0,48 0,38 0,35 
Saccharopolyspora 0,58 0,48 0,63 0,35 
Alicyclobacillus 0,53 0,45 0,65 0,45 
Ammoniphilus 0,40 0,45 0,55 0,58 
Candidatus Koribacter 0,48 0,35 0,40 0,35 
Pedomicrobium 0,13 0,35 0,18 0,28 
Pilimelia 0,18 0,30 0,23 0,33 
Conexibacter 0,38 0,30 0,40 0,35 
Geodermatophilus 0,25 0,28 0,28 0,25 
Gemmata 0,10 0,20 0,18 0,23 
Candidatus Solibacter 0,18 0,15 0,18 0,13 
Pseudonocardia 0,13 0,15 0,05 0,15 
Cohnella 0,15 0,15 0,15 0,13 
Balneimonas 0,08 0,13 0,03 0,15 
Mesorhizobium 0,05 0,13 0,05 0,10 
Kutzneria 0,10 0,10 0,13 0,10 
Catellatospora 0,00 0,10 0,00 0,08 
Flavisolibacter 0,03 0,10 0,10 0,05 
Phenylobacterium 0,10 0,10 0,05 0,10 





Continuação da Tabela 1.... 
 
Gêneros 
P. maximum cv. 
Mombaça 











Sinomonas 0,03 0,00 0,03 0,00 
Aneurinibacillus 0,00 0,00 0,03 0,00 
Agrobacterium 0,00 0,00 0,00 0,03 
Sphingomonas 0,00 0,00 0,00 0,03 
Pedosphaera 0,00 0,00 0,03 0,03 
Amycolatopsis 0,00 0,08 0,05 0,00 
Brevibacillus 0,05 0,08 0,10 0,10 
Nitrospira 0,00 0,08 0,00 0,08 
Pirellula 0,00 0,08 0,00 0,05 
Dactylosporangium 0,00 0,05 0,03 0,08 
Actinomycetospora 0,08 0,05 0,00 0,03 
Actinomadura 0,03 0,05 0,05 0,10 
Burkholderia 0,10 0,05 0,13 0,03 
Anaeromyxobacter 0,05 0,05 0,03 0,03 
Steroidobacter 0,00 0,05 0,00 0,03 
Saccharothrix 0,00 0,03 0,00 0,00 
Kribbella 0,00 0,03 0,00 0,00 
Nonomuraea 0,03 0,03 0,00 0,03 
Sphaerisporangium 0,00 0,03 0,00 0,00 
Anoxybacillus 0,00 0,03 0,05 0,03 
Clostridium 0,00 0,03 0,00 0,00 
Planctomyces 0,00 0,03 0,00 0,00 
Devosia 0,00 0,03 0,00 0,03 
Methylobacterium 0,05 0,03 0,00 0,03 
Edaphobacter 0,05 0,00 0,00 0,00 
Terracoccus 0,00 0,00 0,00 0,03 
A planta de cobertura do solo e a calagem não alteraram a proporção de 
agregados estáveis do solo e o diâmetro médio ponderado via úmida (DMPu) [Tabela 
2]. A porcentagem de macroagregados do solo (somatório das classes de 8 mm a 0,250 
mm, Tabela 2) foi em média 87 e 85 % sob solo com P. maximum cv. Mombaça e P. 
americanum cv. ADR 300, respectivamente. O DMPu oscilou, em média, de 1,5 a 1,7 
mm entre os tratamentos (Tabela 2). O valor mais alto do DMPu (1,7 mm) foi 





A planta de cobertura não influenciou os atributos biológicos e químicos do solo, 
contudo o efeito da calagem aumentou o nitrogênio da biomassa microbiana, a 
respiração microbiana, o quociente metabólico, o pH e reduziu o alumínio e o ferro 
(Tabela 3). Houve interação entre a planta de cobertura e a calagem para o COT (Tabela 
3). O maior valor de COT foi no solo que recebeu calcário sob P maximum cv. 
Mombaça (Tabela 3). O P maximum cv. Mombaça também contribuiu para o aumento 
do volume de raízes da soja (Tabela 3).  
 
Tabela 2. Proporção de agregados de solo estáveis em água por classe de tamanho e 
diâmetro médio ponderado obtido via úmida (DMPu). Solo sob cobertura de P. 
maximum cv. Mombaça e P. americanum cv. ADR 300 (milheto) e calagem, na 
profundidade de 5 a 20 cm, no período de florescimento da soja na área experimental da 
Universidade Federal do Tocantins, campus Gurupi-TO. 
Planta de 
Cobertura Calcário 
Classe de tamanho (mm)  
  8 a 2 2 a 0,250 0,250 a 0,053 <0,053 DMP  
  ----------------------------%-------------------------   mm 
P. maximum cv. 
Mombaça 
Sem 30,0ns 55,2 ns 11,0 ns 3,7 ns 1,5 ns 
Com 29,0 59,4 10,7 0,9 1,6 
P. americanum 
cv. ADR 300 
Sem 29,8 51,9 16,5 1,9 1,5 
Com 34,8 53,4 10,2 1,6 1,7 
ns efeito não significativo entre os tratamentos pelo teste de Tukey a 5 %. 
 
Os ácidos orgânicos foram o compostos que deram suporte para a atividade 
metabólica da comunidade microbiana do solo com aplicação de calcário e com a planta 
de cobertura (Figura 2), porém, sem diferença estatística. Assim, a diversidade 
metabólica do solo não diferiu com a aplicação de calcário e com a planta de cobertura 
(Tabela 3). A composição dos compostos orgânicos utilizados para avaliar a atividade 
metabólica da microbiota edáfica também foi semelhante entre os tratamentos (planta de 
cobertura p=0,23, calagem p=0,62 interação entre os fatores p=0,94). 
Apesar da planta de cobertura não ter alterado os atributos do solo (exceto 
volume de raízes) e a diversidade metabólica da comunidade microbiana, a planta de 
cobertura teve efeito sobre a produtividade de grãos da soja. O cultivo sobre P. 
maximum cv. Mombaça proporcionou 949 kg ha-1 de grãos a mais, ou seja, 



























Figura 1. Absorbância dos compostos orgânicos que capacitaram a atividade metabólica 
da comunidade de bactérias do solo sob cobertura de Panicum maximum cv. Mombaça e 
Pennisetum americanum cv. ADR 300 (milheto) e calagem, na profundidade de 5 a 20 
cm, no período de florescimento da soja na área experimental da Universidade Federal 
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2.4.1. Ação da planta de cobertura sobre os atributos do solo e a comunidade de bactérias do 
solo  
  A planta de cobertura alterou a estrutura da comunidade de bactérias do solo 
(p=0,006). No caso desse estudo, a planta de cobertura pode ter agido sobre os atributos 
abióticos do solo, temperatura e umidade, e esses refletiram na estrutura da comunidade de 
bactérias e na produtividade da soja. O solo sob P. maximum cv. Mombaça teve o maior 
volume de raízes no período do florescimento da soja (Tabela 3). Essa forragem tem o sistema 
radicular agressivo com grande volume de raízes, o que pode ter proporcionado o melhor 
desenvolvimento das raízes da soja. As raízes da planta de cobertura abrem pequenos canais 
no solo (Dexter, 1988), que podem ter sido usados pelas raízes da soja, as quais tendem a 
crescer em direção aos pontos com menor resistência à penetração. A metodologia de 
amostragem não permitiu separar as raízes da soja e do P. maximum cv. Mombaça, que 
poderiam estar ainda presentes no momento da coleta. Porém, o sistema com P. maximum cv. 
Mombaça teve aumento da produtividade da soja (Tabela 3), então, isso evidencia o real 
aumento do volume das raízes da soja, pois as raízes possibilitam a maior captação de água 
(Dexter, 1988) e absorção de nutrientes, melhorando a eficiência da nutrição das plantas que 
resulta na maior capacidade da soja em produzir grãos. 
O P. maximum cv. Mombaça produz por ano, em média, mais de 9 toneladas de 
resíduo vegetal por hectare (De Andrade et al., 2017). Esse número é três vezes maior do que 
foi produzido por Pennisetum americanum cv. ADR 300 (De Andrade et al., 2017), a outra 
planta de cobertura estudada. A produção de mais resíduos permitiu melhor cobertura do solo, 
que por sua vez, pode trazer vários benefícios ao sistema, como a redução do escoamento 
superficial, da evapotranspiração, da temperatura do solo e aumento da umidade (Kader et al., 
2017).  
 Nutrientes na solução do solo, umidade e temperatura do solo são fatores que 
impulsionam a nodulação da soja por bactérias fixadoras de nitrogênio (Kader et al., 2017) e a 
dinâmica da comunidade microbiana (Bardgett e van der Putten, 2014) que pode resultar em 
alterações na sua estrutura (Allison e Martiny, 2008). Tendo em vista que a estrutura da 
comunidade microbiana é sensível a mudanças na temperatura do solo (Allison e Martiny, 
2008).  
Os gêneros indicadores do solo sob P. maximum cv. Mombaça foram o 




gênero Bradyrhizobium é uma prática comum no cultivo da soja. A maior abundância desse 
gênero no solo sob P. maximum cv. Mombaça (Tabela 1) pode ser devido às vantagens da 
cobertura do solo que foram citadas anteriormente, pois garantem a viabilidade das células 
bacterianas e o aumento da nodulação (Kader et al., 2017). Já P. americanum cv. ADR 300 
propicia ao solo baixa cobertura e somada à alta radiação solar, característica do bioma 
Cerrado, ocasionaram o aumento da temperatura do solo, podendo explicar a redução a 
abundância de Bradyhizobium que é sensível a altas temperaturas (Kumar et al., 2017), por 
isso, pode ter ocorrido a redução da abundância relativa do gênero Bradyrhizobium do solo 
sob P. americanum cv. ADR 300. 
Por outro lado, no solo sob P. americanum cv. ADR 300, o gênero indicativo foi o 
Bacillus (dados descritos na seção de resultados). É possível que as bactérias desse gênero não 
estavam ativas e a maior abundância do gênero pode estar relacionada à capacidade de 
sobrevivência por meio de formação de endosporos em ambientes estressantes (Pérez-García 
et al., 2011). O gênero Bacillus inclui bactérias benéficas ao sistema, pois promovem o 
crescimento vegetal por meio da liberação de fitohormônios, solubilização de fosfato, 
produção de compostos inseticidas e antimicrobianos e indução de resistência sistemática da 
espécie vegetal (Pérez-García et al., 2011). Relacionar diretamente a função ecológica de um 
microrganismo com base na taxonomia não é seguro (Langille et al., 2013), pois a técnica de 
extração, sequenciamento e classificação das sequencias de DNA não permitem identificar se 
as células microbianas estavam ativas. Entretanto, é possível inferir que o Bacillus deve ter 
um papel (ainda desconhecido) na ecologia do solo nas áreas estudadas. O gênero Bacillus 
(tanto quanto outras bactérias promotoras de crescimento) tem sido inoculado em lavouras 
dos Cerrados, mas os efeitos colaterais dessas inoculações não são conhecidos. 
Ao contrário do que se esperava, as plantas de cobertura não tiveram efeitos sobre a 
agregação do solo (Tabela 2), embora o solo sob o P. maximum cv. Mombaça teve maior 
volume de raízes (Tabela 3), que é agente de formação de macroagregados (Tisdall e Oades, 
1982). Logo, os sistemas não apresentaram diversidade de nichos microbianos do solo, e isso 
foi refletido na baixa dissimilaridade de diversidade da comunidade de bactérias (Tabela 3). 
Além disso, o constante cultivo de soja faz com que a planta selecione as populações 
microbianas que realizam funções benéficas ao seu próprio desenvolvimento (Mendes et al., 
2014), consequentemente, neutralizando os possíveis efeitos das plantas de cobertura. 
Os tratamentos não provocaram mudanças na taxa de respiração microbiana, no 




nitrogênio da biomassa microbiana, e nem na diversidade metabólica (Tabela 3) e no perfil 
metabólico (Figura 1). Esses resultados indicam que a mudança da estrutura da comunidade 
de bactérias não refletiu nos atributos biológicos do solo, principalmente na ciclagem de 
nutrientes, analisada por meio dos teores de RM e N min, e em alterações na diversidade de 
gêneros de bactérias (Tabela 3). Isso pode ocorrer devido à abundância relativa do gênero ser 
mais sensível a alterações do ambiente (Zilli et al., 2003) do que a diversidade. Além disso, é 
possível que vários gêneros exerçam redundantemente a mesma função (Allison e Martiny, 
2008). Assim, a redundância contribuiu para manter as funções ecossistêmicas diante de 
distúrbios ambientais (Zilli et al., 2003; Mendes et al., 2015).  
2.4.2. Ação da calagem sobre os atributos do solo e a comunidade de bactérias do solo 
 A calagem feita durante a instalação do experimento elevou o pH em CaCl2 de 3,98  
(De Andrade et al., 2017) para 4,62 (Tabela 3), e provocou alterações nas propriedades 
químicas do solo, que são importantes para o crescimento das plantas e dos microrganismos. 
O aumento da fertilidade do solo devido à calagem teve efeito sobre a estrutura da 
comunidade microbiana (calagem p = 0,007), assim, como relatado por Lammel et al. (2015) 
em estudo realizado no Cerrado brasileiro. Além disso, a disponibilidade de nutrientes para as 
plantas colabora para o aumento dos resíduos radiculares e da liberação radicular de 
compostos orgânicos de baixo peso molecular (Kumar et al., 2017). A disponibilidade de 
nutrientes e de compostos orgânicos lábeis tendem selecionar microrganismos (Lammel et al., 
2015; Sasse et al., 2018) que tem maior habilidade em degradar esses compostos e crescer 
nessas condições.  
Os gêneros indicativos do solo que foi aplicado calcário foram: Catellatospora, 
Nitrospira, Balneimonas, Pedomicrobium, Nocardioides e, Pirullula, assinalando que esses 
gêneros têm preferência por ambientes com pH mais alto. Já o Burkholderia, 
Saccharopolyspora e Canditatus Xiphinematobacter conseguem crescer em ambientes mais 
ácidos. De fato, estudo feito por Weisskopf et al. (2011) revelou que o gênero Burkhoderia é 
tolerante a condições ambientais com pH baixo (pH=4,0) e são capazes de utilizar citrato e 
oxalato como fontes de carbono, além de produzir grandes quantidades de sideróforos. Tendo 
em vista que os sideróforos são considerados metabólitos de bem público, ou seja, compostos 
utilizados por toda a comunidade microbiana (Besset-Manzoni et al., 2018), a produção e 
liberação de sideróforos para o meio externo pode favorecer a solubilização do ferro e de 




O pH do solo tem potencial para alterar (Yao et al., 2000) ou não (Fierer e Jackson, 
2006 e  Ramirez et al., 2010) a diversidade de gêneros de bactérias. Contudo, mudanças no 
pH podem ser resultado da alteração da composição orgânica do solo (Weisskopf et al., 2008), 
interferindo na acidificação do solo quando ocorre maior liberação de ácidos orgânicos, por 
exemplo (Sasse et al., 2018). Por isso, parece que o pH influencia a diversidade de bactérias 
de forma indireta. 
Neste estudo, a calagem aumentou a riqueza de gêneros (Tabela 3). Há relatos que as 
alterações na estrutura da comunidade não refletem na riqueza (Lammel et al., 2015; Hartman 
et al., 2018) e na diversidade (Jesus et al., 2009; Salvo et al., 2018) bacteriana. No presente 
estudo, foi identificado essa dualidade, a calagem alterou a estrutura e a riqueza de gêneros de 
bactérias, já a planta de cobertura alterou somente a estrutura. Logo, os fatores que 
determinam a estrutura da comunidade de bactérias podem ser diferentes daqueles que 
impulsionam a riqueza e a diversidade de bactérias.  
2.5. CONCLUSÕES 
A planta de cobertura e a calagem modificaram a estrutura da comunidade de 
bactérias do solo, mas não a diversidade. A planta de cobertura pode ter alterado os atributos 
abióticos, como temperatura e umidade, e, a calagem, os atributos químicos. E ambos os 
fatores, planta de cobertura e calagem, de forma independente alteraram a estrutura da 
comunidade de bactérias. Além disso, a alteração da comunidade de bactérias, somada aos 
efeitos da cobertura do solo podem ter contribuido para o aumento da produtividade da soja. 
Ação da calagem nas alterações na comunidade de bactérias resultou no aumento da atividade 
biológica do solo, determinada pela respiração microbiana. 
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2.7. MATERIAL SUPLEMENTAR 
Tabela suplermentar 1. Abundância relativa dos filos de bactérias arqueias do solo sob 
cobertura de P. maximum cv. Mombaça e P. americanum cv. ADR 300 (milheto) e calagem, 
na profundidade de 5 a 20 cm, no período de florescimento da soja na área experimental da 
Universidade Federal do Tocantins, campus Gurupi-TO. 
Reinos Filos 
P. maximum cv. 
Mombaça 













Bactérias Actinobacteria 49,63 48,10 50,23 49,28 49,31 
Bactérias Proteobacteria 18,75 18,05 17,30 16,10 17,55 
Bactérias Firmicutes 7,80 7,10 8,63 9,13 8,16 
Bactérias Chloroflexi 6,13 6,48 5,80 6,10 6,13 
Bactérias Acidobacteria 5,08 6,13 5,25 5,30 5,44 
Bactérias AD3 3,20 4,58 3,65 4,80 4,06 
Bactérias Planctomycetes 2,80 3,23 3,13 2,93 3,02 
Bactérias Verrucomicrobia 2,53 2,55 2,43 2,45 2,49 
Bactérias Gemmatimonadetes 1,35 0,73 0,98 0,90 0,99 
Arqueias Crenarchaeota 0,48 0,38 0,38 0,43 0,41 
Bactérias Bacteroidetes 0,33 0,23 0,33 0,25 0,28 
Bactérias Nitrospirae 0,28 0,10 0,20 0,13 0,18 
Bactérias WPS-2 0,18 0,55 0,20 0,43 0,34 
Bactérias Armatimonadetes 0,13 0,18 0,10 0,13 0,13 
Bactérias Cyanobacteria 0,13 0,15 0,10 0,15 0,13 
Bactérias Elusimicrobia 0,08 0,10 0,10 0,13 0,10 
Bactérias Chlamydiae 0,05 0,03 0,00 0,00 0,02 
Arqueias Euryarchaeota 0,03 0,00 0,05 0,03 0,03 
Bactérias OD1 0,03 0,00 0,00 0,00 0,01 
Bactérias GAL15 0,00 0,03 0,00 0,03 0,01 
Bactérias TM6 0,00 0,00 0,00 0,03 0,01 
Bactérias TM7 0,00 0,08 0,03 0,00 0,03 





Figura Suplementar 1. Distribuição da precipitação mensal do período entre 2012 a 2017 e a 
média histórica que foi calculada a partir dos dados do período entre 1961 e 1990. Fonte: 
<http://tempoagora.uol.com.br/previsaodotempo.html/brasil/climatologia/Gur upi-TO/>; 



















Figura Suplementar 2. Esquema explicativo da coleta de solo para análises microbiológicas e 
para extração de DNA do solo em um dos bloco do experimento. Os círculos (  ) representam 
as plantas, os quatrados ( ) o local de coleta de solo e o cilindro (  ) as coletas de raiz . O 
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No sistema de plantio direto consolidado a planta em desenvolvimento foi quem 
modulou a comunidade de bactérias e arqueias independentemente do histórico de plantas. 
Isso ocorreu porque o sistema teve energia na forma de carbono suficiente para manter a 
comunidade microbiana e o funcionamento do solo, por causa disso a planta, por meio da 
entrada de carbono selecionou as bactérias benéficas ao seu desenvolvimento. Indicando 
assim, a importância da rotação de culturas para que a diversidade de gêneros de bactérias e 
arqueias ocorra ao longo do tempo.  
Por outro lado, os sistemas com alta taxa de decomposição e baixa energia disponível 
na forma de carbono, as plantas de cobertura e a calagem foram os fatores que modificaram a 
comunidade de bactérias.  
A planta em desenvolvimento, a planta de cobertura e a calagem alteraram a estrutura 
da comunidade de bactérias do solo. A diversidade de gêneros de bactérias foi modificada 
pela planta em desenvolvimento no sistema de plantio direto consolidado; e a riqueza de 
gêneros de bactérias foi modificada pela calagem.  As alterações na comunidade microbiana 
refletiram na funcionalidade do sistema solo, tais como, o aumento da produtividade; e a 
ciclagem de carbono e nitrogênio, essas últimas analisadas por meio da respiração microbiana 
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